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 ١… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
  ﭼﻜﻴﺪه
و  ﻧﻤﻮﻧﻪ(64)، ﺳﺲﻧﻤﻮﻧﻪ(57)، آزادﻧﻤﻮﻧﻪ((061)، ﻛﻠﻤﻪﻧﻤﻮﻧﻪ(042)ﻋﺪد ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ 116در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺪاد   
)ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻴﻼن(، ﻣﻴﺎﻧﻲ )ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﻣﺎزﻧﺪران( و ﺷﺮﻗﻲ )ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن  از ﻧﻮاﺣﻲ ﻏﺮﺑﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ(09)ﺳﻮف
ﺗﺠﻦ، ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود، ﺳﻔﻴﺪ رود و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن  ﮔﻠﺴﺘﺎن( ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر و ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﺗﺎﻻب اﻧﺰﻟﻲ، رودﺧﺎﻧﻪ
ﺑﻪ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه  ANDآوري ﮔﺮدﻳﺪ. ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﭘﺲ از ﺻﻴﺪ، در اﻟﻜﻞ ﻣﻄﻠﻖ ﺗﺜﺒﻴﺖ و ﺟﻬﺖ اﺳﺘﺨﺮاج  ﺟﻤﻊ
ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎي  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ   RCPﻛﻠﺮوﻓﺮم، واﻛﻨﺶ -ﺑﻪ روش ﻓﻨﻞ ANDﭘﺲ از اﺳﺘﺨﺮاج  ﻣﻨﺘﻘﻞ ﺷﺪه اﺳﺖ.
 ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪ.  niuqelrAو  AGEM،  xelA eneGﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺮم اﻓﺰارﻫﺎي  ري داده ﻫﺎآﻧﺎﻟﻴﺰ آﻣﺎﻫﺮ ﻣﺎﻫﻲ اﻧﺠﺎم ﺷﺪ. 
ﻣﻮرف و ﻳﻚ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻣﻮﻧﻮﻣﻮرف  ﺟﺎﻳﮕﺎه ﭘﻠﻲ 9 ، ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﺟﺎﻳﮕﺎه 01 ﻣﺠﻤﻮع از ازﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ:   -
ﺑﻮده اﺳﺖ.  4/73±0/53 و 7/62±0/94ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﻲ و ﻣﻮﺛﺮ در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ  ﺑﻮد.
ﺑﻮده  0/96±0/20و  0/55±0/30ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ 
و ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي   4COLﻛﻪ ﻛﻠﻴﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ  ﺑﻪ ﺟﺰ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن و ﺗﺠﻦ در ﺟﺎﻳﮕﺎه  ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﺎ ﻧﺸﺎن دادهاﺳﺖ. 
. ﺑﺮ اﺳﺎس آﻧﺎﻟﻴﺰ (<P0/50) ﻧﺪواﻳﻨﺒﺮگ را ﻧﺸﺎن داد –ل ﻫﺎردياﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎد  2WFMﻣﻨﻄﻘﻪ ﮔﻴﻼن در ﺟﺎﻳﮕﺎه 
اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﮔﻴﻼن، ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﺳﻔﻴﺪرود، ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﺗﺠﻦ، ﻣﺎزﻧﺪران ﺑﺎ ﺳﻔﻴﺪرود و  
    .(<P0/50) ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﺗﺠﻦ ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد
ﺟﺎﻳﮕﺎه ﭘﻠﻲ ﻣﻮرف ﺑﻮد. ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪاد  7ﺷﺪﻛﻪ ﻫﺮ ﺟﺎﻳﮕﺎه رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره اﺳﺘﻔﺎده  7ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ: در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ از  -
ﺑﻮده اﺳﺖ. ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ  4/67±0/52و  5/57±0/03آﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﻲ و ﻣﻮﺛﺮ در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
ﺑﻮده  0/37±0/10و  0/85±0/81ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
واﻳﻨﺒﺮگ  –اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي  3COLاﻳﻦ ﻛﻠﻴﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ  ﺑﻪ ﺟﺰ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن در ﺟﺎﻳﮕﺎه  . ﻋﻼوه ﺑﺮاﺳﺖ
ﺑﺮ اﺳﺎس آﻧﺎﻟﻴﺰﻫﺎي اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﮔﻴﻼن، ﮔﻴﻼن ﺑﺎ  ﻧﺪ.را ﻧﺸﺎن داد (<P0/50)
  . (<P0/50) ﻣﺎزﻧﺪران و ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد
 54در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ از روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪه ﻛﻪ در ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه،  ﻣﺎﻫﻲ آزاد: -
ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﻳﺪ. ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ 
رودﺧﺎﻧﻪ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ  ( 0/98± 0/40)ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻲ  ﺑﻮده اﺳﺖ. 0/33±0/21و  0/16±0/53ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
(. ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي 0/18± 0/20ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي آﺳﺘﺎرا ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ )و  ﺳﺮداﺑﺮود
ﻧﺘﺎﻳﺞ در رودﺧﺎﻧﻪ ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ ﺑﻮد.   0/11± 0/60در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﺮداﺑﺮود و ﭼﺎﻟﻮس و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن  0/31± 0/70
ﺑﺮاﺳﺎس . ( ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ0/10) TSF( و ﺣﺪاﻗﻞ 0/80اﻛﺜﺮ آن )ﺣﺪ دﻫﺪ ﻛﻪ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ TSFﻣﻘﺪار ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از 
آﻧﺎﻟﻴﺰ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي آﺳﺘﺎرا ﺑﺎ ﭼﺎﻟﻮس، آﺳﺘﺎرا ﺑﺎ ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ، ﭼﺎﻟﻮس ﺑﺎ ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود و ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ ﺑﺎ 
  .(<P0/50)ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٢
ﺘﻐﻴﺮ در ﺗﻮاﻟﻲ ﻣﺟﺎﻳﮕﺎه  42ﻛﻪ  ﺑﻮدﺟﻔﺖ ﺑﺎز  008ﺗﻜﺜﻴﺮ ﺷﺪه در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ  ANDﻃﻮل ﻗﻄﻌﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﺲ:   -
ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﻳﺪ ﻛﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪاد  21در ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه،  ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﻳﺪ. ي ﻣﺨﺘﻠﻒﻫﺎ
ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﺑﻴﻦ  ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ( ﺑﻮده اﺳﺖ. 8در ﻣﻨﻄﻘﻪ ﮔﻴﻼن )
ﺑﻮد. ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن دادﻧﺪ ﻛﻪ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  0/24±0/521و  0/300±0/530ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
(. ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ  P< 0/50رودﺧﺎﻧﻪ ﺳﻔﻴﺪ رود ﺑﺎ ﺳﺎﻳﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ از ﻧﻈﺮ آﻣﺎري اﺧﺘﻼف ﻣﻌﻨﻲ داري دارد )
اﺳﺖ. ﺑﺮ در ﺗﺠﻦ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه  0/100 ± 0/100در ﺳﻔﻴﺪرود و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن  0/500 ± 0/300ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي 
  . (<P0/50)ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد اﺳﺎس آﻧﺎﻟﻴﺰ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺗﺠﻦ ﺑﺎ ﮔﻴﻼن، ﻣﺎزﻧﺪران ﺑﺎ ﺳﻔﻴﺪرود
 7ﺟﻬﺖ ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف از روش رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪه اﺳﺖ. ﺑﺮاي اﻳﻦ ﻣﻨﻈﻮر ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف:  -
ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﻲ و ﻣﻮﺛﺮ ﻣﻮرف ﺑﻮدﻧﺪ. ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ ﻛﻪ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎ ﭘﻠﻲ 
ﺑﻮده اﺳﺖ. ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه  3/88±0/43و  6/41±0/54در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
ﺑﻮد. ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ اﻛﺜﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ  0/07±0/20و  0/26±0/30ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد.  (<P0/50واﻳﻨﺒﺮگ ) –اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي 8LalfPو  7LalfP،  6LalfPه ﻫﺎي ﻫﺎ درﺟﺎﻳﮕﺎ
ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﻣﺎزﻧﺪران ﻛﻪ ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/03ﺣﺪاﻛﺜﺮ آن ) دﻫﺪ ﻛﻪ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ TSFﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ 
ﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺷﻮد. ﺑﺮ اﺳﺎس آﻧﺎﻟﻴﺰ اﻧﺠ ( اﺳﺖ، ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﻲ8/81داراي ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ )
  . (<P0/50) ﻫﺎي ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﻣﺎزﻧﺪران و ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﻣﺎزﻧﺪران ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد
  ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ، ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ، ﻛﻠﻤﻪ، آزاد، ﺳﺲ، ﺳﻮف، درﻳﺎي ﺧﺰر ﻛﻠﻤﺎت ﻛﻠﻴﺪي:
  
  
  
  
 
 
 
 
 ٣… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
  ﻛﻠﻴﺎت
  ﻣﻘﺪﻣﻪ -1
روﻳﻪ  از درﻳﺎﻫﺎ اﺳﺖ. ﺻﻴﺪ ﺑﻲ  ﺻﻮرت ﻣﻄﻤﺌﻦ و ﭘﺎﻳﺪار، ﻳﻜﻲ از ﻣﻠﺰوﻣﺎت ﺻﻴﺪ ﺑﻪ آﺑﺰﻳﺎن درﻳﺎﺋﻲاﺳﺘﻔﺎده از ﻣﻨﺎﺑﻊ 
ﺑﻪ ﻫﻤﻴﻦ دﻟﻴﻞ و ﺑﺎ  .اﻧﺠﺎﻣﺪ ﻫﺎ ﻣﻲ ﻫﺎي درﻳﺎﻳﻲ ﺷﺪه و ﺣﺘﻲ ﺑﻪ از ﺑﻴﻦ رﻓﺘﻦ ﺑﺮﺧﻲ ﮔﻮﻧﻪ ﺑﺎﻋﺚ ﺻﺪﻣﻪ اﻛﻮﺳﻴﺴﺘﻢ
ﺑﺴﻴﺎري از اﻫﻤﻴﺖ ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ اﺻﻮﻟﻲ ذﺧﺎﻳﺮ روﺷﻦ ﻣﻲ ﺷﻮد. اﻓﺰاﻳﺶ رﺷﺪ ﺟﻤﻌﻴﺖ و ﻧﻴﺎز ﺑﻪ ﻣﻨﺎﺑﻊ درﻳﺎﻳﻲ، 
ﻳﺸﻪ در ﻓﻘﺪان ﺎﺋﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎرﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ آﺑﺰﻳﺎن درﻳﺎﺋﻲ رﻧﮋاد و ﺷﻨﺎﺳﻣﺤﺪودﻳﺘﻬﺎي روﺷﻬﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ اﺻﻼح 
اﺑﺰار ﻣﻨﺎﺳﺒﻲ ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻛﻪ  ANDاﺑﺰارﻫﺎي ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﺮاي ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ژﻧﺘﻴﻜﻲ دارد .ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ و  ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي 
 .ﺑﺮ اﺳﺎس آن ﻣﻲ ﺗﻮان ﺟﺎﻳﮕﺎه ژﻧﻲ وﻛﺮوﻣﻮزﻣﻲ ژﻧﻬﺎي ﺗﻌﻴﻴﻦ ﻛﻨﻨﺪه ﺻﻔﺎت ﻣﻄﻠﻮب را ﺷﻨﺎﺳﺎﺋﻲ ﻛﺮد
ﻫﺎ و ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي آﺑﺰﻳﺎن از اﻫﻤﻴﺖ زﻳﺎدي ﺑﺮﺧﻮردار اﺳﺖ ﭼﺮا ﻛﻪ ﻋﻼوه ﺑﺮ  ﻳﺮ ﮔﻮﻧﻪﻫﺎ، ز اﻣﺮوزه ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﮔﻮﻧﻪ
ﻫﺎ ﻳﺎ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﺑﺎ  ﻫﺎي اﺻﻮﻟﻲ ﺟﻬﺖ ﺣﻔﺎﻇﺖ از ﮔﻮﻧﻪ ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﺻﺤﻴﺢ و ﺑﻬﺮه ﺑﺮداري ﻣﻨﺎﺳﺐ ﻣﻮﺟﺐ اﺟﺮاي ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ
اﺳﺖ ﻛﻪ  ارزش و ﺑﺎزﺳﺎزي ذﺧﺎﻳﺮ ﺧﻮاﻫﺪ ﺷﺪ. ﻫﺪف ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﺷﻴﻼﺗﻲ، ﻣﺎﻛﺰﻳﻤﻢ ﺑﺮداﺷﺖ ﭘﺎﻳﺪار از ذﺧﺎﻳﺮ ﻣﺎﻫﻴﺎن
ﻫﺎ، ﻧﮋادﻫﺎ و  ﻫﺎ، ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺑﺎﺷﺪ. در اﺑﺘﺪا ﺗﺸﺨﻴﺺ ﮔﻮﻧﻪ دﺳﺘﻴﺎﺑﻲ ﺑﻪ اﻳﻦ ﻫﺪف ﻧﻴﺎزﻣﻨﺪ آﮔﺎﻫﻲ از ذﺧﺎﻳﺮ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻣﻲ
ارزﻳﺎﺑﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ذﺧﺎﻳﺮ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺻﻔﺎت ﻣﺮﻓﻮﻣﺘﺮﻳﻚ وﻣﺮﻳﺴﺘﻴﻚ ﻣﺜﻞ ﻃﻮل ﺑﺪن، ﺗﻌﺪاد ﻓﻠﺲ روي ﺧﻂ ﺟﺎﻧﺒﻲ، 
ﺖ ﺑﺎﻻي ﺻﻔﺎت ﻣﺮﻓﻮﻣﺘﺮﻳﻚ و ﻣﺮﻳﺴﺘﻴﻚ ﺑﻪ ﺗﻐﻴﻴﺮات ﮔﺮﻓﺖ. اﻣﺎ ﺑﺎﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﺣﺴﺎﺳﻴ ﺗﻜﻬﺎي ﻣﺼﻨﻮﻋﻲ ﺻﻮرت ﻣﻲ 
ﻣﺤﻴﻄﻲ و اﺛﺮات ﻣﻨﻔﻲ دﺳﺘﻜﺎري در ﻧﺸﺎﻧﻪ ﮔﺬاري ﺑﺮ ﺳﻼﻣﺖ و ﺑﻘﺎي ﻣﺎﻫﻴﺎن و از ﻃﺮﻓﻲ ﻣﺤﺪود ﺑﻮدن ﺗﻔﺴﻴﺮ 
ﻣﺸﻜﻼﺗﻲ را ﺑﺮاي ﻣﺤﻘﻘﻴﻦ ﺑﻮﺟﻮد  (8002 ,.la te ozzapmaR-itnaSﻫﺎي ﻧﺸﺎﻧﻪ ﮔﺬاري ﺑﻪ زﻣﺎن ﺟﻤﻊ آوري آﻧﻬﺎ) داده
و ﺗﻌﻴﻴﻦ  PLFR، PLFA، DPAR،  etilletasorciMو اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻣﺜﻞ  ﻣﻲ آورد. ﭘﻴﺸﺮﻓﺖ ﻋﻠﻢ
 ﺑﺎﺷﺪ را ﺟﻬﺖ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ذﺧﺎﻳﺮ اﻣﻜﺎن ﭘﺬﻳﺮ ﻛﺮده اﺳﺖ ﺗﻮاﻟﻲ ﻛﻪ ﻣﺘﺎﺛﺮ از ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي ﻣﺤﻴﻄﻲ ﻧﻤﻲ
 . )1991 ,namyR( 
ﺷﻮد ﻛﻪ ﻋﻮاﻣﻠﻲ  ﻪ ژﻧﻲ ﻣﺤﺴﻮب ﻣﻲﺑﺮ اﺳﺎس ﺗﻌﺮﻳﻒ ﺟﻤﻌﻴﺖ، در ﻳﻚ اﻛﻮﺳﻴﺴﺘﻢ آﺑﻲ ﻫﺮ ﻓﺮد ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻳﻚ ﺧﺰاﻧ
روﻳﻪ، ﺷﺮاﻳﻂ ﻧﺎﻣﻨﺎﺳﺐ آب و ﻫﻮاﺋﻲ و از ﺑﻴﻦ رﻓﺘﻦ زﻳﺴﺘﮕﺎﻫﻬﺎ ﻣﻨﺠﺮ ﺑﻪ ﻛﺎﻫﺶ  ﻫﻤﭽﻮن ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻧﺴﻠﻬﺎ ، ﺻﻴﺪ ﺑﻲ
 ﮔﺮدد.  ﻫﺎي ﻣﻮﺛﺮ و در ﻧﺘﻴﺠﻪ ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ذﺧﺎﻳﺮ ﻣﻲ اﻧﺪازه ﺟﻤﻌﻴﺖ
رﻳﺎي ﺧﺰر اﺳﺖ ﻛﻪ ذﺧﺎﻳﺮ آﻧﺎن ﻫﺪف اﺻﻠﻲ از اﺟﺮا اﻳﻦ ﭘﺮوژه، ﺷﻨﺎﺳﺎﺋﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن اﻗﺘﺼﺎدي د
  ﻛﺎﻫﺶ ﻳﺎﻓﺘﻪ و ﻳﺎ در ﻣﻌﺮض ﺧﻄﺮ ﻗﺮار دارﻧﺪ. اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻘﺪﻣﻪ اي ﺑﺮاي اﻳﺠﺎد ﺑﺎﻧﻚ ژﻧﻲ اﻳﻨﮕﻮﻧﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.
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ودﺧﺎﻧﻪ اﺗﺮك واﻗﻊ در ﺟﻨﻮب ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ ﻋﻤﺪﺗﺎ در ﺣﻮزه ﺟﻨﻮﺑﻲ ﺧﺰر از رودﺧﺎﻧﻪ ﻛﻮرا واﻗﻊ در ﺿﻠﻊ ﻏﺮﺑﻲ ﺗﺎ ر
در ﺣﻮزه ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ذﺧﺎﻳﺮ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ در ﻣﻨﻄﻘﻪ ﮔﻴﻼن ﺑﻪ ﻣﺮاﺗﺐ ﺑﻴﺸﺘﺮ از ﻣﻨﻄﻘﻪ  .ﺷﺮﻗﻲ ﭘﺮاﻛﻨﺪه اﺳﺖ
ﻣﺎزﻧﺪران و ﮔﻠﺴﺘﺎن اﺳﺖ. اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ در ﺣﻮزه در ﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﻴﺸﺘﺮ در در ﻗﺴﻤﺖ ﺟﻨﻮﺑﻲ و ﻣﻴﺎﻧﻲ دﻳﺪه ﻣﻲ ﺷﻮد و از 
ي دﻳﻨﺎﭼﺎل ، ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود، ﺷﻠﻤﺎن رود، ﻓﻴﺪرود ، ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ ، ﺷﻔﻠﺮود ، اﻳﻦ ﻧﻮاﺣﻲ ﺟﻬﺖ ﺗﺨﻢ رﻳﺰي ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٤
ﺣﻮﻳﻖ ، ﻟﻨﮕﺮود ، آﺳﺘﺎرا، و ﻏﺮه وارد ﻣﻲ ﺷﻮد، در ﻗﺴﻤﺖ آذرﺑﺎﻳﺠﺎن وارد رودﺧﺎﻧﻪ اﺗﺮك و ﻛﻮرا و ﺗﻌﺪاد ﺑﺴﻴﺎر 
رﻳﺎ ر ددﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ ﻧﻪ ﺗﻨﻬﺎ ﻗﺒﻞ از ﺳﻦ ﺑﻠﻮغ ﺑﻪ ﻃﻮر ﭘﻴﻮﺳﺘﻪ ﻛﻤﻲ ﻫﻢ وارد دﻟﺘﺎي رودﺧﺎﻧﻪ و ﻟﻨﮕﺮان ﻣﻲ ﮔﺮدد.  
زﻧﺪﮔﻲ ﻣﻲ ﻛﻨﺪ ﺑﻠﻜﻪ ﭘﺲ از رﺳﻴﺪن ﺑﻪ ﺳﻦ ﺑﻠﻮغ ﻓﻘﻂ ﺑﻪ ﻣﺪت ﻛﻮﺗﺎﻫﻲ آن ﻫﻢ ﺻﺮﻓﺎ ﺑﺮاي ﺗﺨﻢ رﻳﺰي ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ 
ﻫﺎي ﺣﻮزه ﺟﻨﻮﺑﻲ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﻲ ﻛﻨﺪ و ﺑﻘﻴﻪ اﻳﺎم ﺳﺎل را ﺑﺮاي ﺗﻐﺬﻳﻪ ورﺷﺪ در درﻳﺎ ﺑﻪ ﺳﺮ ﻣﻲ ﺑﺮد. ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ در 
ﻲ ﻣﻮﺟﻮد درﺑﺴﺘﺮ درﻳﺎ و ﺟﺮﻳﺎﻧﻬﺎي درﻳﺎﻳﻲ درﻳﺎ ﻓﻘﻂ در ﻓﺼﻮل ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ درﺟﻪ ﺣﺮارت آب و ﻣﻮادﻏﺬاﻳ
ﻣﺤﻴﻄﻬﺎي زﻧﺪﮔﻲ ﺧﻮد را ﺗﻐﻴﻴﺮ داده و ﺑﻨﺎ ﺑﻪ ﻧﻴﺎز ﺧﻮد ﻣﻬﺎﺟﺮﺗﻬﺎﻳﻲ را اﻧﺠﺎم ﻣﻲ دﻫﺪ.  ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺘﻪ در ﻃﻲ 
ﭘﺲ از ﺷﺮوع ﺳﻴﺮﻛﻮﻻﺳﻴﻮن ﺑﻬﺎره و ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻛﻪ  ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪﺳﺎﻟﻬﺎي ﻣﺘﻤﺎدي در ارﺗﺒﺎط ﺑﺎ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ 
ارت ﻫﻮا ﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ از اواﺧﺮ ﺑﻬﻤﻦ ﻳﺎ اﺳﻔﻨﺪ آﻏﺎز ﺷﻮد. ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ رﻓﺘﻪ رﻓﺘﻪ از ﻧﻘﺎط ﻋﻤﻴﻖ درﻳﺎ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﺑﻪ ﺣﺮ
ﺑﻪ ﺳﺎﺣﻞ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﻲ ﻛﻨﺪ و ﺑﺎ ﮔﺮم ﺷﺪن ﺗﺪرﻳﺠﻲ اب در ﻧﻘﺎط ﻛﻢ ﻋﻤﻖ ﺑﺮ ﻣﻴﺰان ﻣﻬﺎﺟﺮت اﻓﺰوده ﻣﻲ ﺷﻮد ﺑﻪ 
ﻤﺖ ﺳﺎﺣﻞ ﻫﺠﻮم ﻣﻲ در اواﺧﺮ اﺳﻔﻨﺪ ﻣﺎه ﮔﻠﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ ﺑﻪ ﺳو ﺪ ﻋﻃﻮرﻳﻜﻪ در ﻳﻚ ﺷﺮاﻳﻂ ﺗﻘﺮﻳﺒﺎ ﻣﺴﺎ
اورﻧﺪ. در اﻳﻦ ﻫﻨﮕﺎم ﻣﺎﻫﻴﺎﻧﻲ ﻛﻪ ﺑﻪ ﺳﻦ ﺑﻠﻮغ رﺳﻴﺪه اﻧﺪ ﺗﻤﺎﻳﻞ ﺑﻴﺸﺘﺮي ﺑﻪ ﺳﺎﺣﻞ و اب ﺷﻴﺮﻳﻦ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ 
دﻫﻨﺪ و اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﻨﺎ ﺑﻪ ﺧﻮاﺳﺘﮕﺎه ﻃﺒﻴﻌﻲ ﺧﻮد رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ را ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر زاد و وﻟﺪ ﺗﻌﻘﻴﺐ ﻣﻲ ﻧﻤﺎﻳﻨﺪ. 
رﻳﺰي ﻛﻪ ﻋﻤﺪﺗﺎ ﺗﺎ اواﺧﺮ ارﻳﺒﻬﺸﺖ ﻣﺎه اﺳﺖ اداﻣﻪ دارد و ﻣﺎﻫﻴﺎن ﮔﺮوه ﮔﺮوه  ﻣﻬﺎﺟﺮت ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ ﺗﺎ ﭘﺎﻳﺎن ﺗﺨﻢ
  ﺑﻪ اﻳﻦ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﻲ ﻧﻤﺎﻳﻨﺪ.
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و در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ و درﻳﺎﭼﻪ ﻫﺎي ﻧﻮاﺣﻲ ﭘﺴﺖ زﻧﺪﮔﻲ ﻣﻲ  ﺑﻮده از ﺗﻮان ﺳﺎزﮔﺎري ﺑﺎﻻﻳﻲ ﺑﺮﺧﻮردار ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ
ﻧﺴﺒﺖ ﺎن ﺑﻄﺌﻲ را ﺗﺮﺟﻴﺢ ﻣﻲ دﻫﺪ اﻣﺎ در ﻧﻬﺮﻫﺎﻳﻲ ﺑﺎ ﺟﺮﻳﺎن ﺳﺮﻳﻊ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﻳﺪه اﺳﺖ. ﻛﻨﺪ. اﺻﻮﻻً آﺑﻬﺎي ﺑﺎ ﺟﺮﻳ
. و در آﺑﻬﺎﻳﻲ ﺑﺎ ﻣﻘﺎدﻳﺮ ﻧﺴﺒﺘﺎً اﻧﺪك اﻛﺴﻴﮋن ﺑﻪ زﻧﺪﮔﻲ ﺧﻮد اداﻣﻪ ﻣﻲ دﻫﺪ ﻣﻘﺎوم ﺑﻮدهدرﺟﺎت ﺣﺮارت ﺑﻪ ﺗﻐﻴﻴﺮات 
ﻣﻲ ﻛﻨﺪ. ﻛﻠﻤﻪ در ﺷﺮاﻳﻂ زﻧﺪﮔﻲ  ﻧﻴﺰﭘﺎﻳﻴﻦ  ﺷﻮريﻟﺐ ﺷﻮر را ﻧﻴﺰ ﺗﺤﻤﻞ ﻣﻲ ﻛﻨﺪ و در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﺎ   اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ آﺑﻬﺎي
ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺗﺎ دوازده ﺳﺎل زﻧﺪﮔﻲ ﻣﻲ ﻛﻨﺪ. اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﺑﻪ اﺳﺘﺜﻨﺎء ﺷﺒﻪ ﺟﺰﻳﺰه ﻟﻴﺒﻮل، اﻳﺘﺎﻟﻴﺎ، ﻳﻮﻧﺎن، ﻧﺮوژ و اﺳﻜﺎﺗﻠﻨﺪ در 
ﻣﺎﻫﻲ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﺮاي ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن  و ﻣﺮداب اﻧﺰﻟﻲ ،اﻳﺮان ﺷﻤﺎﻟﻲ  در ﺳﻮاﺣﻞ .وﺟﻮد داردﺳﺎﻳﺮ ﻧﻘﺎط اروﭘﺎ 
  ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﻛﻠﻤﻪ 
  ﻣﻬﺎﺟﺮت ﺑﺮاي ﻛﻠﻤﻪ ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷﺪه اﺳﺖ:ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ دو ﻧﻮع 
ﺑﻨﻈﺮ ﻣﻲ رﺳﺪ درﺟﻪ ﺣﺮارت آب و ﻃﻮل  . ﻲ ﻛﻪ از درﻳﺎ ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ ﺻﻮرت ﻣﻲ ﮔﻴﺮدﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﺜﻠ ﻣﻬﺎﺟﺮت -1
ﻛﻪ در ﻗﺴﻤﺖ ﺷﻤﺎﻟﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر زﻳﺴﺖ ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ  ﺎﻧﻲﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻣﺎﻫﻴ روز در اﻳﻦ ﻧﻮع ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻧﻘﺶ داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﻨﺪ.
ﻤﺘﺮ از ده درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد اﺳﺖ ﺑﻪ رودﻫﺎﻳﻲ ﭼﻮن وﻟﮕﺎ، اورال، اﻣﺒﺎ و در ﻓﺼﻞ ﺗﺨﻤﺮﻳﺰي، زﻣﺎﻧﻲ ﻛﻪ دﻣﺎي آب ﻛ
ﺑﻪ رود اﺗﺮك و رودﻫﺎي ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود، ﻗﺮه ﺳﻮ، ﺗﺎﻻر ﻻرﻳﻢ، ﻧﻴﺰ ﺗﺮك ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ و در ﺳﻮاﺣﻞ ﺟﻨﻮﺑﻲ 
 ٥… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
ﻣﻲ ﺷﻠﻤﺎﻧﺮود و ﻣﺮداب اﻧﺰﻟﻲ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ. در ﻫﻨﮕﺎم ﻣﻬﺎﺟﺮت ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ اﺑﺘﺪا ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﺰرﮔﺘﺮ وارد رودﺧﺎﻧﻪ 
  ﺷﻮﻧﺪ در اواﺧﺮ ﻓﺼﻞ ﺗﺨﻤﺮﻳﺰي ﻧﺮﻫﺎ در رودﺧﺎﻧﻪ در اﻛﺜﺮﻳﺖ ﻫﺴﺘﻨﺪ.
ﻣﺘﻔﺮق در آﺑﻬﺎي دور از ﺳﺎﺣﻞ در  ﺑﺼﻮرتﻣﻬﺎﺟﺮت ﺑﺮاي زﻣﺴﺘﺎن ﮔﺬراﻧﻲ: در اواﺧﺮ ﺗﻴﺮ ﻣﺎه، ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻛﻠﻤﻪ  -2
در ﻣﺎﻫﻬﺎي ﺷﻬﺮﻳﻮر و ﻣﻬﺮ ﺑﻪ ﺳﻮاﺣﻞ ﻧﺰدﻳﻚ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ. در اﺑﺘﺪا دﺳﺘﻪ ﻫﺎي  و ﻣﺘﺮ ﭘﺪﻳﺪار ﻣﻲ ﮔﺮدﻧﺪ 5-6اﻋﻤﺎق 
ﺘﻔﺮق ﻫﺴﺘﻨﺪ وﻟﻲ از ﻣﻬﺮ ﻣﺎه اﻳﻦ دﺳﺘﻪ ﻫﺎ ﺑﻬﻢ ﻣﻲ ﭘﻴﻮﻧﺪﻧﺪ و ﮔﻠﻪ ﻫﺎي ﻣﺘﺮاﻛﻢ، ﺑﺰرگ و اﻧﺒﻮﻫﻲ را ﺗﺸﻜﻴﻞ ﻣﻲ ﻣ
دﻫﻨﺪ. اﻳﻦ ﮔﻠﻪ ﻫﺎ ﺑﻪ آﻫﺴﺘﮕﻲ ﺑﻪ دﻟﺘﺎي رودﻫﺎ ﻧﺰدﻳﻚ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ. ﻫﻨﮕﺎﻣﻴﻜﻪ ﺑﻪ ﻋﻤﻖ ﻳﻚ اﻟﻲ ﻳﻚ وﻧﻴﻢ ﻣﺘﺮ رﺳﻴﺪﻧﺪ 
و ﻧﻬﺎﻳﺘﺎً در ﺣﻮاﻟﻲ اﺳﻔﻨﺪ ﻣﺎه وارد  رودﺧﺎﻧﻪ  ﺑﻪ ﺷﻜﻞ ﺗﻮده ﻫﺎي اﻧﺒﻮﻫﻲ در ﮔﻮدﻳﻬﺎ ﺑﻪ ﺧﻮاب زﻣﺴﺘﺎﻧﻲ ﻓﺮو ﻣﻲ روﻧﺪ
  ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ. 
  
 suipsac atturt omlaSﻣﺎﻫﻲ آزاد -1-3
ﻣﺎﻫﻲ آزاد ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰردر واﻗﻊ ﻧﻮﻋﻲ ﻗﺰل آﻻي ﻗﻬﻮه اي اﺳﺖ ﻛﻪ ﺑﻪ ﺧﺎﻃﺮ ﺟﺜﻪ ي ﺑﺰرگ و ﻣﺤﻴﻂ 
 (. 4631زﻳﺴﺖ درﻳﺎﻳﻲ آن، ﺑﻪ ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر ﻣﻌﺮوف ﮔﺮدﻳﺪه اﺳﺖ )ﻋﻤﺎدي، 
ﻫﺰار ﺳﺎل ﻗﺒﻞ ﺑﻪ درﻳﺎي ﺧﺰر راه ﻳﺎﻓﺘﻪ و از آﻧﺠﺎ ﺑﻪ دو ﻃﺮﻳﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﻪ  01-51ﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺳﻔﻴﺪ ﺣﺪود ﻣ
(. ﻣﺎﻫﻲ آزاد در اﻳﺮان در ﻗﺴﻤﺘﻬﺎي ﺟﻨﻮﺑﻲ، ﻏﺮﺑﻲ و ﺷﻤﺎﻟﻲ 4631درﻳﺎﻫﺎي ﺳﻴﺎه و آرال ﻧﻔﻮذ ﻛﺮده اﺳﺖ )ﻋﻤﺎدي، 
ﻳﺮان ﺑﺮاي ﺗﺨﻤﺮﻳﺰي ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي اﺳﺘﺎن رودﻛﻮچ ﺑﻮده و در او اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ درﻳﺎزي  درﻳﺎي ﺧﺰر ﭘﺮاﻛﻨﺶ دارد. 
ﻫﺎي ﮔﻴﻼن، ﻣﺎزﻧﺪران از ﺟﻤﻠﻪ آﺳﺘﺎرا، ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود، ﺷﻔﺎرود، ﻧﺎورود، ﺳﻔﻴﺪرود، ﺻﻔﺎرود، ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ، ﺳﺮدآﺑﺮود، 
  (.8731ﭼﺎﻟﻮس، ﺑﺎﺑﻞ رود و ... وارد ﻣﻲ ﺷﻮد )ﻋﺒﺎﺳﻲ و ﻫﻤﻜﺎران، 
ﺳﺎل در درﻳﺎ ﺗﻐﺬﻳﻪ و رﺷﺪ ﻛﺮده  3-5درﻳﺎ،  ﻣﺎﻫﻲ آزاد ﺑﻴﺸﺘﺮ ﻋﻤﺮ ﺧﻮد را در درﻳﺎ ﺳﭙﺮي ﻣﻲ ﻛﻨﺪ. ﭘﺲ از ورود ﺑﻪ
 (.7631و ﭘﺲ از رﺳﻴﺪن ﺑﻪ ﺳﻦ ﺑﻠﻮغ ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﻣﺎدري ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﻲ ﻛﻨﺪ )ﻛﺮﻳﻢ ﭘﻮر و ﺣﺴﻴﻦ ﭘﻮر، 
آزاد ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺷﻜﺎرﭼﻲ و داراي رژﻳﻢ ﮔﻮﺷﺘﺨﻮاري ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ و ﺟﺎﻧﻮران رﻳﺰ آﺑﺰي را ﺷﻜﺎر ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ و ﻣﻲ ﺑﻠﻌﻨﺪ. 
اﺑﺘﺪا از زﺋﻮﭘﻼﻧﻜﺘﻮن ﻫﺎ، ﻻرو ﺣﺸﺮات، ﭘﺎروﭘﺎﻳﺎن، ﻛﺮﻣﻬﺎ و ﺳﭙﺲ از ﺑﭽﻪ ﺗﻐﺬﻳﻪ ي ﺑﭽﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن آزاد در ﻃﺒﻴﻌﺖ 
ﻣﺎﻫﻴﺎن رﻳﺰ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.  ﭘﺲ از ورود ﺑﻪ درﻳﺎ از اﻧﻮاع ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻧﻈﻴﺮ ﻛﻴﻠﻜﺎ ﻣﺎﻫﻴﺎن، ﮔﻞ آذﻳﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن، ﺷﮓ ﻣﺎﻫﻴﺎن 
 (.1891 ,veehcnazaKﺟﻮان، ﺳﺎﻳﺮ ﺑﭽﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن و ﻛﻔﺰﻳﺎن ﺗﻐﺬﻳﻪ ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ )
% ﻣﺎﻫﻴﺎن آزاد ﻣﻬﺎﺟﺮ 54(. 1891 ,veehcnazaKﺳﺎﻟﮕﻲ ﺑﺎﻟﻎ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ ) 5ﺎﻟﮕﻲ و ﺣﺪاﻛﺜﺮ ﺳ 3-4ﻣﺎﻫﻴﺎن آزاد در ﺳﻦ 
% آﻧﻬﺎ را ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻣﺎده ﺗﺸﻜﻴﻞ ﻣﻲ دﻫﻨﺪ. ﺑﺪﻳﻦ ﺗﺮﺗﻴﺐ ﻧﺴﺒﺖ ﺗﻘﺮﻳﺒﺎً ﻣﺘﻌﺎدﻟﻲ از 05-55ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ را ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻧﺮ و 
(. ﻣﻜﺎن ﻣﻨﺎﺳﺐ 7631ﻮر، ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻧﺮ و ﻣﺎده ﺟﻬﺖ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ ﻛﻮچ ﻣﻲ ﻧﻤﺎﻳﻨﺪ )ﻛﺮﻳﻢ ﭘﻮر و ﺣﺴﻴﻦ ﭘ
رودﺧﺎﻧﻪ ﺑﺮاي ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻃﺒﺒﻴﻌﻲ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ ﺑﺎﻳﺪ داراي ﻣﺸﺨﺼﺎﺗﻲ ﻧﻈﻴﺮ آب زﻻل، ﺧﻨﻚ، ﺳﺮﺷﺎر از اﻛﺴﻴﮋن و ﺑﺴﺘﺮ 
ﻣﻮﻟﺪﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ آزاد ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر اﻳﺮان در . ﺳﻨﮕﺮﻳﺰه اي و ﺷﻨﻲ )ﻣﻨﻄﻘﻪ اﭘﻲ ﻟﻴﺘﻮرال رودﺧﺎﻧﻪ( ﺑﺎﺷﺪ
(. دﻣﺎي ﺑﺎﻻي 2831ﺑﻪ ﺷﺮاﻳﻂ رودﺧﺎﻧﻪ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ )ﺳﺘﺎري،  و اﺷﺒﺎع از اﻛﺴﻴﮋن ﺑﺴﺘﻪ 4-01c°آب ﺑﺎ دﻣﺎي 
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٦
ﻣﻴﻠﻴﻤﺘﺮ و ﺣﺪاﻗﻞ و  5.1ﺑﺎﻋﺚ ﻣﺮگ و ﻣﻴﺮ ﺗﺨﻤﻬﺎ ﻣﻲ ﺷﻮد. ﺗﺨﻤﻬﺎي اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ درﺷﺖ ﺑﻮده، ﻗﻄﺮ ﻣﺘﻮﺳﻂ آﻧﻬﺎ  51c°
ﻣﻴﻠﻴﻤﺘﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﻣﺪت زﻣﺎن اﻧﻜﻮﺑﺎﺳﻴﻮن ﺗﺨﻤﻬﺎ ﺑﺴﺘﻪ ﺑﻪ ﺷﺮاﻳﻂ  6.1و  3.4ﺣﺪاﻛﺜﺮ ﻗﻄﺮ ﺗﺨﻢ ﮔﺰارش ﺷﺪه ﻧﻴﺰ 
  (. 1891 ,veehcnazaKﺷﺒﺎﻧﻪ روز ﻃﻮل ﻣﻲ ﻛﺸﺪ ) 03-55آب  دﻣﺎي
(. اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ 6531ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر از ﺟﻤﻠﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻣﻬﺎﺟﺮ رود رو و ﺑﻮﻣﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ )ﺑﺮﻳﻤﺎﻧﻲ، 
 آﺑﺎن ﻣﺎه اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺘﻪ و ﺑﺮاي 5ﺷﻬﺮﻳﻮر ﺗﺎ  51داراي دو ﻓﺮم ﺑﻬﺎره و ﭘﺎﻳﻴﺰه ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﻣﻬﺎﺟﺮت ﭘﺎﻳﻴﺰه اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ از 
ﺗﺨﻤﺮﻳﺰي ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻛﻮرا، ﺗﺮك، ﺳﺎﻣﻮر و رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻛﻮﭼﻚ ﺳﻮاﺣﻞ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر از ﺟﻤﻠﻪ: 
آﺳﺘﺎرا، ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود، ﺷﻔﺎرود، ﻧﺎورود و ﺑﻪ وﻳﮋه ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﻲ ﻛﻨﺪ وﻟﻲ در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي وﻟﮕﺎ و اورال ﺑﻪ 
ﻣﻲ ﮔﻴﺮد و ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺧﻮد را ﺑﻪ  ﻧﺪرت دﻳﺪه ﻣﻲ ﺷﻮد. ﻣﻬﺎﺟﺮت ﺑﻬﺎره ﻧﻴﺰ در ﻣﺎﻫﻬﺎي اﺳﻔﻨﺪ و ﻓﺮوردﻳﻦ اﻧﺠﺎم
% ﻣﺎﻫﻲ ﻫﺎي آزاد ﻛﻪ ﺟﻬﺖ 07ﻗﺴﻤﺘﻬﺎي ﺑﺎﻻدﺳﺖ رﺳﺎﻧﻴﺪه و ﭼﻨﺪﻳﻦ ﻣﺎه را در آﻧﺠﺎ ﺑﻪ ﺳﺮ ﻣﻲ ﺑﺮد. ﺣﺪود 
% داراي ﻣﻬﺎﺟﺮت 03ﺗﺨﻤﺮﻳﺰي ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي اﻳﺮان ﻛﻮچ ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ داراي ﻣﻬﺎﺟﺮت ﭘﺎﻳﻴﺰه )ﺗﺨﻤﺪان رﺳﻴﺪه( و 
  ﺑﻬﺎره )ﻧﺎرس( ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ. 
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ﺑﺎﺷﺪ زﻳﺮا ﻋﻼوه ﺑﺮ ﺳﻮف ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ دو ﮔﻮﻧﻪ ﺳﻮف  ﺳﻮف ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﻣﻬﻤﺘﺮﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ  از ﺧﺎﻧﻮاده ﺳﻮف ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻣﻲ
ﻧﻴﺰ در درﻳﺎي ﺧﺰر و در ﻣﺤﺪوده آﺑﻬﺎي اﻳﺮان  silitaivalf acrePو ﺳﻮف ﺣﺎج ﻃﺮﺧﺎن  aniram acrepoicuLدرﻳﺎﻳﻲ 
ﺮدﮔﻲ را ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ دو ﮔﻮﻧﻪ دﻳﮕﺮ دارد. ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﻳﻜﻲ ﺷﻮﻧﺪ وﻟﻲ ﺳﻮف ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪاد و ﮔﺴﺘ ﺻﻴﺪ ﻣﻲ
از ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﺴﻴﺎر ﻣﻬﻢ ﺑﺎ ﮔﻮﺷﺖ ﺳﻔﻴﺪ و ﺧﻮش ﻃﻌﻢ و ﺗﻘﺮﻳﺒﺎ ﺑﺪون ﺗﻴﻎ اﺳﺖ. ﺳﻮف ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ داراي ﺑﺪﻧﻲ دراز ﻛﻪ ﺗﺎ 
رﺳﺪ. در آﺑﻬﺎي اﻳﺮان در زﻣﺎن ﮔﺬﺷﺘﻪ ﺑﻪ ﻣﻘﺪار زﻳﺎد در ﺧﻠﻴﺞ  ﻛﻴﻠﻮ ﮔﺮم ﻧﻴﺰ ﻣﻲ 01ﺗﺎ  6ﺳﺎﻧﺘﻲ ﻣﺘﺮ و وزن  021-05
  ﺷﺪ.  و ﻣﻘﺪار ﻛﻤﻲ در ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﺻﻴﺪ ﻣﻲاﻧﺰﻟﻲ 
ﻛﻨﺪ وﻟﻲ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ آﻟﻮدﮔﻲ آب ﺑﺴﻴﺎر ﺣﺴﺎس اﺳﺖ و ﻫﺮ ﮔﻮﻧﻪ ﻛﺜﺎﻓﺖ  ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف آب ﺷﻮر را ﺑﺨﻮﺑﻲ ﺗﺤﻤﻞ ﻣﻲ
ﺗﻮاﻧﺪ در ﺣﺮﻛﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﭼﻪ در داﺧﻞ  و آﻟﻮدﮔﻲ آب ﺑﻄﻮر اﻋﻢ در ﻫﺮ دو ﮔﻮﻧﻪ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ اﺛﺮ ﻧﺎﻣﻄﻠﻮﺑﻲ دارد و ﻣﻲ
در ﻣﺼﺐ ﻣﻮﺛﺮ ﺑﺎﺷﺪ. ﺳﻮف ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﺑﺮاي ﺗﺨﻤﺮﻳﺰي در ﻣﺎﻫﻬﺎي ﺑﻬﻤﻦ ﺗﺎ  رودﺧﺎﻧﻪ و ﭼﻪ در ﻣﻨﻄﻘﻪ درﻳﺎ و ﻳﺎ
اي و از ﮔﻴﺎه  ﻛﻨﺪ. اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ در ﻧﻘﺎط ﻧﺴﺒﺘﺎً ﻋﻤﻴﻖ ﻛﻪ ﺑﺴﺘﺮ آن ﺷﻨﻲ و ﻣﺎﺳﻪ ﻓﺮوردﻳﻦ ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﻲ
رﺳﺪ.  ﻫﺰار ﻣﻲ 003ﺗﺎ  002ﻛﻨﺪ. ﺗﺨﻢ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف رﻳﺰ و ﺑﻴﻦ  ﭘﻮﺷﻴﺪه ﺷﺪه ﺑﺎﺷﺪ ﺑﺮ روي اﻳﻦ ﮔﻴﺎﻫﺎن ﺗﺨﻤﺮﻳﺰي ﻣﻲ
ﺳﻦ ﺑﻠﻮغ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﺟﻬﺖ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﺜﻞ ﺳﺎل ﺳﻮم زﻧﺪﮔﻲ اﺳﺖ. ﻧﻮزادان ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﭘﺲ از ﺗﻔﺮﻳﺦ در رودﺧﺎﻧﻪ 
ﺟﻮﻳﻨﺪ زﻳﺮا اﻣﻜﺎن داردﻛﻪ در ﻣﻴﺎن اﻳﻦ ﮔﻴﺎﻫﺎن ﺳﺎﻳﺮ ﻣﺎﻫﻴﺎن درﻧﺪه   ﻣﺎﻧﻨﺪ وﻟﻲ از اﻧﺒﻮه ﮔﻴﺎﻫﺎن آﺑﻲ دوري ﻣﻲ ﻣﻲ
در ﺗﺎﻻب اﻧﺰﻟﻲ ، ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن و  ﻣﺎﻧﻨﺪ اردك ﻣﺎﻫﻲ درﻛﻤﻴﻦ آﻧﻬﺎ ﺑﺎﺷﺪ . ﻣﻨﺎﻃﻖ اﺻﻠﻲ ﺗﺨﻢ رﻳﺰي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف
ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف در ﺗﻤﺎم ﻛﺮاﻧﻪ ﺳﺎﺣﻠﻲ درﻳﺎي ﻣﺎزﻧﺪران ﮔﺴﺘﺮده ﺑﻮده و ﻟﺬا رﻗﻢ  رودﺧﺎﻧﻪ ﺳﻔﻴﺪرود ﺑﻮده اﺳﺖ.
ﺗﺎ  6031ﭼﺸﻤﮕﻴﺮي را در ﺻﻴﺪ ﺳﺎﻟﻴﺎﻧﻪ ﺷﻴﻼت و ﺷﺮﻛﺘﻬﺎي ﺗﻌﺎوﻧﻲ ﺻﻴﺎدي ﺗﺸﻜﻴﻞ ﻣﻲ داد ﺑﻄﻮرﻳﻜﻪ در ﺳﺎﻟﻬﺎي 
 ٧… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
ﺳﺖ. ﺻﻴﺪ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ از آن ﭘﺲ ﺑﺎ ﻛﺎﻫﺶ ﺷﺪﻳﺪي ﻫﻤﺮاه ﺑﻮده ﺑﻄﻮرﻳﻜﻪ ﻫﺰار ﺗﻦ ﺑﻮده ا 3ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺻﻴﺪ آن از  3131
ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻣﺼﻨﻮﻋﻲ ﻣﺎﻫﻲ  9631ﺗﻦ ﺑﻮده اﺳﺖ . از ﺳﺎل  52ﺑﺠﺰ در ﻣﻮارد ﻧﺎدر ﻛﻤﺘﺮ از  0731ﺗﺎ  0331در ﻃﻲ ﺳﺎﻟﻬﺎي 
ﺳﻮف اﻧﺠﺎم ﮔﺮدﻳﺪ و ﺑﻤﻨﻈﻮر ﻛﻤﻚ ﺑﻪ ﺣﻔﻆ اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﺑﺎ ارزش ﻫﺮ ﺳﺎﻟﻪ ﻣﻴﻠﻴﻮﻧﻬﺎ ﺑﭽﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف رﻫﺎﺳﺎزي ﻣﻲ 
ﺣﺎﺻﻞ اﻳﻦ ﻓﻌﺎﻟﻴﺖ ﺗﻐﻴﻴﺮ روﻧﺪ ﻣﻨﺤﻨﻲ ﺻﻴﺪ از ﺣﺎﻟﺖ ﻧﺰوﻟﻲ ﺑﻪ وﺿﻌﻴﺖ ﺻﻌﻮدي در ﺳﺎﻟﻬﺎي اﺧﻴﺮ اﺳﺖ وﻟﻲ  ﮔﺮدد
رﺳﻴﺪ و ﺳﭙﺲ  7731ﺗﻦ در ﺳﺎل  59ﺑﻪ  1731ﺗﻦ در ﺳﺎل  7.2ﺻﻴﺪ آن  داراي ﻧﻮﺳﺎﻧﺎﺗﻲ ﺑﻮده اﺳﺖ ﺑﻄﻮرﻳﻜﻪ از 
دا اﻓﺰاﻳﺶ ﻳﺎﻓﺖ . ﻃﻲ دوره ﻣﻴﺰان ﺻﻴﺪ ﻣﺠﺪ 0831رﺳﻴﺪ اﻣﺎ در ﺳﺎل  9731ﺗﻦ در ﺳﺎل  81ﺻﻴﺪ ﻛﺎﻫﺶ ﻳﺎﻓﺘﻪ و ﺑﻪ 
ﺳﺎﻟﻪ  01ﺗﻦ ﺑﻮده اﺳﺖ. در ﺣﺎﻟﻴﻜﻪ ﻣﺘﻮﺳﻂ ﻣﻴﺰان ﺻﻴﺪ ﻃﻲ  32.7ﻣﻴﺰان ﺻﻴﺪ ﺑﻄﻮر ﻣﺘﻮﺳﻂ  1731 – 0831ﺳﺎل  01
  ﺗﻦ ﺑﻮده اﺳﺖ. 662ﺑﺮاﺑﺮ  6631ﺗﺎ  5131
آﻧﭽﻪ ﻛﻪ در ﻣﻮرد ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف اﻣﻴﺪ وار ﻛﻨﻨﺪه اﺳﺖ ﺿﺮﻳﺐ ﺑﺎزﮔﺸﺖ ﻧﺴﺒﺘﺎ ﻣﻨﺎﺳﺐ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ ﻃﻲ ﺳﺎﻟﻬﺎي اﺧﻴﺮ 
درﺻﺪ ﺑﻮده اﺳﺖ وﻟﻲ آﻧﭽﻪ ﻛﻪ  01و  7ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ  57و  47ﺑﻄﻮرﻳﻜﻪ ﺿﺮﻳﺐ ﺑﺎزﮔﺸﺖ آن ﻃﻲ ﺳﺎﻟﻬﺎي  ﺑﻮده اﺳﺖ
ﻣﺎﻳﻪ ﺗﺎﺳﻒ اﺳﺖ آن اﺳﺖ درﺻﺪ ﺑﺎﻻﻳﻲ از آﻧﺮا ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻏﻴﺮ اﺳﺘﺎﻧﺪارد ﺗﺸﻜﻴﻞ ﻣﻲ دﻫﻨﺪ ﻛﻪ  ﺗﻮﺳﻂ ﭘﺮه ﺻﻴﺎدي ﺻﻴﺪ 
ن ﺑﺮﮔﺮداﻧﺪن آن ﺑﻪ درﻳﺎ ﺮﻳﻒ  اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ ﺣﺘﻲ ﺑﺎ وﺿﻊ ﻗﻮاﻧﻴﻦ ﻣﺤﻜﻢ اﻣﻜﺎﻇﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ و ﺑﻪ دﻟﻴﻞ ﺧﺎﺻﻴﺖ ﺣﺴﺎس و 
  ﻣﻤﻜﻦ ﻧﻴﺴﺖ و ﻣﺎﻫﻲ ﺗﻠﻒ ﻣﻲ ﺷﻮد. 
  
  sulahpecyhcarb subraB ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ-1-5
 ﺗﻤﺎم ﺗﻘﺮﻳﺒﺄ. ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻣﻌﺮوف ﻧﻴﺰ زردك ﻧﺎم ﺑﺎ ﻛﻪ ﻫﺴﺘﻨﺪ ﺷﻴﺮﻳﻦ آﺑﻬﺎي ﺑﺰرگ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻛﭙﻮر از ﮔﺮوﻫﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺳﺲ
 ، ﺷﻮﻧﺪ ﻣﻲ ﺳﺎﻛﻦ آرام آﺑﻬﺎي و ﺨﺮﻫﺎاﺳﺘ ﺑﺴﺘﺮ ﻟﺠﻨﻬﺎي در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻄﻮر ﻛﻪ ﻛﭙﻮر ﺑﺎ ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ در subraB دﺳﺘﻪ ﺧﺎﻧﻮاده
 ﻣﻲ ﻳﺎﻓﺖ ﺑﺎﻻ ﺷﺪه ﺣﻞ اﻛﺴﻴﮋن ﺣﺠﻢ ﺑﺎ ﺗﻨﺪ ﺟﺮﻳﺎن آﺑﻬﺎﻳﻲ ﺑﺎ در ﺳﻨﮕﻲ و ﺷﻨﻲ ﺑﺴﺘﺮﻫﺎي در ﻣﻌﻤﻮﻷ ﭘﺮﻫﺎ زرده
  . ﺷﻮﻧﺪ
 وزﻧﻬﺎي اﮔﺮﭼﻪ. دارد ﻛﻴﻠﻮﮔﺮم 01 ﺗﺎ ﮔﺮم 002 ﺑﻴﻦ وزﻧﻲ و ﻣﺘﺮ ﺳﺎﻧﺘﻲ 501 ﺗﺎ 52 ﺑﻴﻦ ﻃﻮﻟﻲ ﺑﺎﻟﻎ ﭘﺮ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﺲ
. ﻛﻨﺪ ﻣﻲ ﺗﺠﺎوز ﻧﻴﺰ اﻳﻦ از ﺑﺰرگ ﻫﺎي رودﺧﺎﻧﻪ در ﭘﺮﻫﺎ زرده اﻧﺪازه. ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻣﻌﻤﻮل ﺘﺮﺑﻴﺸ ﻛﻴﻠﻮﮔﺮم 2 ﺗﺎ 1 ﺣﺪود
  .دارﻧﺪ ﺑﺰرﮔﻰ ﻫﺎى ﻓﻠﺲ و ﺳﺮ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ. ﻫﺴﺘﻨﺪاﺳﺖ ﻓﺸﺮده ﻛﻤﻰ ﻃﺮﻓﻴﻦ از و داﺷﺘﻪ ﻛﺸﻴﺪه ﺑﺪﻧﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن اﻳﻦ
 ﻛﻤﻴﺎب ﺴﻴﺎرﺑ اﺧﻴﺮاً اﻣﺎ دارد ﺗﺮ ﺑﺰرگ اى اﻧﺪازه و ﭘﻬﻦ ﺳﺮى ﻛﻪ دارد وﺟﻮد ﺧﺰر ﺣﻮﺿﻪ در ﻣﺎﻫﻲ ﺳﺲ از ﻧﻮﻋﻲ
 اﺷﺎره ﻛﻪ اﺳﺖ ﺷﺪه اﺳﺘﻨﺘﺎج ﻣﻮ ﺷﺒﻴﻪ ﺗﻴﺰ ﺑﺮآﻣﺪﮔﻲ ﻫﺮﮔﻮﻧﻪ ﻳﺎ رﻳﺶ ﻣﻌﻨﻲ ﺑﻪ abraB ﻻﺗﻴﻦ واژه از lebraB ﻧﺎم. اﺳﺖ
 ﻣﻰ اﻧﺠﺎم ﺗﻴﺮ ﺗﺎ ﺧﺮداد از ﻋﻤﺪﺗﺎً رﻳﺰى ﺗﺨﻢ .دارد ﻣﺎﻫﻲ ﺳﺲ دﻫﺎن ﻃﺮﻓﻴﻦ در ﻛﺮده رﺷﺪ ﻣﺎﻧﻨﺪ ﻣﻮ ﺣﺴﮕﺮﻫﺎي ﺑﻪ
  . ﺷﻮد
 ﮔﺬارﻧﺪ ﻣﻰ ﺗﺨﻢ ﻫﺰار 9 ﺗﺎ 3 .ﻛﻨﻨﺪ ﻣﻰ رﻳﺰى ﺗﺨﻢ ﻋﻤﻖ ﻛﻢ ﻧﻘﺎط در و ﺷﻮﻧﺪ ﻣﻰ رودﺧﺎﻧﻪ وارد ﮔﺮوﻫﻰ ﻃﻮر ﺑﻪ
  .اﺳﺖ ﻳﻚ ﺑﻪ ﻫﻔﺖ ﻣﺎده ﺑﻪ ﻧﺮ ﺟﻨﺴﻰ ﻧﺴﺒﺖ. ﭼﺴﺒﺪ ﻣﻰ ﮔﻴﺎﻫﺎن و ﻫﺎ ﺳﻨﮓ ﺑﻪ و اﺳﺖ ﭼﺴﺒﻨﺎك و رﻧﮓ زرد ﻛﻪ
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  ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت داﺧﻞ ﻛﺸﻮر -2-1
در اﺑﺘﺪا  /)2002 ,.la te efuorF(آﻏﺎز ﮔﺮدﻳﺪه اﺳﺖ ﺳﺎل ﭘﻴﺶ  53ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻣﺘﺠﺎوز از  ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ
اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ژل ﻧﺸﺎﺳﺘﻪ ﺑﺎ رﻧﮓ آﻣﻴﺰي ﻫﻴﺴﺘﻮﺷﻴﻤﻴﺎﻳﻲ ﻫﻤﺮاه ﺑﻮد ﻛﻪ اوﻟﻴﻦ ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي ﺳﺎده ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﺑﺮرﺳﻲ 
اي ﺑﺮ  ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﮔﺴﺘﺮش و ﭘﺮاﻛﻨﺪﮔﻲ ﻛﭙﻮر ﻣﺎﻫﻴﺎن  ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﮔﺴﺘﺮده .ﻫﺎي ﻃﺒﻴﻌﻲ ﻣﺤﺴﻮب ﻣﻲ ﺷﻮد ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﮔﻮﻧﻪ از ﻛﭙﻮر ﻣﺎﻫﻴﺎن )ﻣﺎﻫﻲ  5( ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ 5831رﺿﻮاﻧﻲ و ﻫﻤﻜﺎران) .ﮔﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖروي اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺻﻮرت 
آﻧﺰﻳﻢ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده  31آﻧﺰﻳﻢ از  5ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار داده ﻛﻪ  PLFRﺳﻔﻴﺪ، ﺳﺲ،  ﻣﺎش، ﺳﻴﻢ وﻛﻠﻤﻪ( ﺑﻪ روش 
درﻳﺎي  در ﺑﺮرﺳﻲ دﻳﮕﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ .اﻟﮕﻮﻫﺎي ﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠﻲ را ﺑﺮاي ﻫﺮ ﻳﻚ از ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻧﺸﺎن داده اﺳﺖ
ﻫﺎي ﻛﻠﻤﻪ  ﻧﻤﻮﻧﻪ RCPﻣﺤﺼﻮل  .(7002,.la te inavzeRﻣﻮرد ﻣﻄﻠﻌﻪ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖ)  PLFRﺧﺰر ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از آﻧﺎﻟﻴﺰ
آﻧﺰﻳﻢ اﻧﺪوﻧﻮﻛﻠﺌﺎز  ﻣﻮرد ﻫﻀﻢ آﻧﺰﻳﻤﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ  31ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه از دو ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﻨﺪر اﻧﺰﻟﻲ و ﺑﻨﺪر ﺗﺮﻛﻤﻦ ﺑﺎ 
 ،آﻧﺎﻟﻴﺰ  ﺷﺒﻴﻪ ﺳﺎزي ﺑﺎ ﻫﺰار ﺑﺎر ﺗﻜﺮار .(7002,.la te inavzeRﻫﺎﭘﻠﻮﻳﺘﭗ ﻣﺘﻔﺎوت ﺷﻨﺎﺳﺎﺋﻲ ﮔﺮدﻳﺪ) 4ﻛﻪ در ﻣﺠﻤﻮع 
 .( p≥ 0/50ﺗﻔﺎوت ﻣﻌﻨﻲ داري ﺑﻴﻦ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي  ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﺸﺎن ﻧﺪاده اﺳﺖ )
در آﺑﻬﺎي ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي  PLFR-RCPﻋﻼوه ﺑﺮ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻓﻮق ، ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ ﺑﺰرگ ﺳﺮ، ﻧﻴﺰ ﺑﻪ روش 
ﭘﻠﻲ ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ را در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻧﺸﺎن ﻧﺪاد)ﻻﻟﻮﻳﻲ وﻫﻤﻜﺎران، ﺧﺰر اﻧﺠﺎم ﺷﺪ ﻛﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺣﺎﺻﻠﻪ ﭘﺪﻳﺪه 
   .( اﻧﺠﺎم ﺷﺪ5831در ﻣﻮرد ﻛﻴﻠﻜﺎ ﻣﺎﻫﻴﺎن )ﻻﻟﻮﺋﻲ و ﻫﻤﻜﺎران، PLFR(، ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻣﺘﻌﺪدي ﺑﺎ روش  2831
 simarbAﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺗﻮاﻧﺴﺖ ﺟﻤﻌﻴﺖ وارداﺗﻲ ﺳﻴﻢ ) 0053در ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﺑﺎ ﻃﻮل  اي ( ﺑﺎ ﺑﺮرﺳﻲ ﻧﺎﺣﻴﻪ3831ﺧﺎرا )
اي ﺟﻤﻌﻴﺖ  ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از اﻳﻦ روش ﻣﻴﺰان ﺗﻨﻮع درون ﮔﻮﻧﻪ .ﻫﺎي ﺑﻮﻣﻲ ﺟﺪا ﻛﻨﺪ ( از آذرﺑﺎﻳﺠﺎن را از ﺟﻤﻌﻴﺖamarb
ﻫﺎي ارس ﺧﻴﻠﻲ ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺑﻮد ﻛﻪ دﻟﻴﻞ آن ﻛﺎﻫﺶ ذﺧﺎﻳﺮ اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ  ﺳﻴﻢ ﺗﺎﻻب اﻧﺰﻟﻲ و درﻳﺎي ﺧﺰر ﺻﻔﺮ ﺑﻮد ودر ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺟﺎﻳﮕﺎه رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره اي ﺗﻨﻮع ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﻛﻠﻤﻪ  6اﺳﺘﻔﺎده از  (، ﺑﺎ7002و ﻫﻤﻜﺎران ) hookohs navyeK .ﻋﻨﻮان ﮔﺮدﻳﺪ
ﺗﺎﻻب اﻧﺰﻟﻲ و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن را ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار دادﻧﺪ و ﺑﻪ وﺟﻮد اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﭘﻲ 
 .ﺑﺮدﻧﺪ
وت ( ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ در روﺳﻴﻪ را ﻣﺘﻔﺎsulitur sulituR( در ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ)7831رﻳﺤﺎﻧﻲ )
 .از ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي اﻧﺰﻟﻲ و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن داﻧﺴﺖ، اﻣﺎ ﻧﺘﻮاﻧﺴﺖ ﺗﻔﺎوﺗﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻛﻠﻤﻪ اﻧﺰﻟﻲ و ﺗﺮﻛﻤﻦ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﻤﺎﻳﺪ
( ﺑﺎ amarb simarbA( در ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي اﻳﺮاﻧﻲ و آذري ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻴﻢ )7002ﻗﺎﺳﻤﻲ  و ﻫﻤﻜﺎران)
 .ﻧﺴﺖاﺳﺘﻔﺎده از روش ﻣﻴﻜﺮوﺳﺎﺗﻼﻳﺖ اﻳﻦ دو ﺟﻤﻌﻴﺖ را از ﻫﻢ ﺟﺪا دا
ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﭽﻪ ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ  03(، در ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ 4831ﻧﻮﻳﺪي ﻣﻘﺪم ﻓﻮﻣﻨﻲ ) 
ﻮس ﻛﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره ﺑﻪ وﺟﻮد ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ در آﻧﻬﺎ ﭘﻲ ﺑﺮد و ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ را در ﻫﺮ ﻟﻮ
ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﭽﻪ ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر  05ﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ (، در ﺑﺮرﺳ5831رﻓﻴﻌﻲ ) .ﺑﻪ دﺳﺖ آورد 0/604-0/657ﺑﻴﻦ 
، ﺑﻪ وﺟﻮد ﭘﻠﻲ ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ در آﻧﻬﺎ ﭘﻲ ﺑﺮد PLFR -RCPاز ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻏﺮب اﺳﺘﺎن ﻣﺎزﻧﺪران )ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ( ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش 
 ٩… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
ﻻﻟﻮﺋﻲ  .ﻋﺪد درﻫﺮ ﻟﻮﻛﻮس ﺑﻪ دﺳﺖ آورد 3-6و داﻣﻨﻪ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ را ﺑﻴﻦ  0/8-0/9و داﻣﻨﻪ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ را ﺑﻴﻦ 
ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﭙﻮر ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﺣﻮﺿﻪ ي ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي  062(، در ﺑﺮرﺳﻲ ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺗﻌﺪاد 7831ان )و ﻫﻤﻜﺎر
ﺧﺰر )ﻧﻮاﺣﻲ ﻏﺮﺑﻲ، ﻣﻴﺎﻧﻲ و ﺷﺮﻗﻲ ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر، ﺗﺎﻻب اﻧﺰﻟﻲ، رودﺧﺎﻧﻪ ي ﺗﺠﻦ، ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود و ﺧﻠﻴﺞ 
 ANDtmﻣﻮﻟﻜﻮل  4/3 -DNو  6/5 -DNو ﺑﻬﺮه ﮔﻴﺮي از ژﻧﻬﺎي ﻧﺎﺣﻴﻪ ي PLFR -RCP ﮔﺮﮔﺎن( ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش 
  .ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻛﺮدﻧﺪ 6/5 -DNو   4/3 -DNﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭗ ﻣﺘﻔﺎوت ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ ﺑﺮاي ژﻧﻬﺎي  21و  41ﭘﺮداﺧﺘﻨﺪ و در ﻣﺠﻤﻮع 
(، در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ي ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ ﻧﮋاد ﺑﻬﺎره و ﭘﺎﻳﻴﺰه ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روﺷﻬﺎي 8831ﭼﻜﻤﻪ دوز )
 .ﻔﺎوت ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ اﻳﻦ دو ﻧﮋاد ﭘﻲ ﺑﺮدو رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره ﺑﻪ وﺟﻮد ﺗ ANDﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ 
ﻋﺪد ﺳﻮف ﺣﺎﺟﻲ ﻃﺮﺧﺎن در ﺗﺎﻻب  851(، در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ي ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ و ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ 8831ﻗﺮﻳﺐ ﺧﺎﻧﻲ )
در ﺳﺪ ارس و ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮب ﻏﺮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺎ  ﻋﺪد ﺳﻮف ﺳﻔﻴﺪ 702ﻼﻳﻪ ﻻﻫﻴﺠﺎن و ﻛﻫﺎي اﻧﺰﻟﻲ و اﻣﻴﺮ
ﻪ ﺣﺪاﻗﻞ دو ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺘﻤﺎﻳﺰ از ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﺣﺎﺟﻲ ﻃﺮﺧﺎن ﻛم ﻧﻤﻮد ﺟﻔﺖ آﻏﺎزﮔﺮ رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره اﻋﻼ 51اﺳﺘﻔﺎده از 
در ﺳﻪ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ و ﺣﺪاﻗﻞ ﺳﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺘﻤﺎﻳﺰ از ﺳﻮف ﺳﻔﻴﺪ در ﭼﻬﺎر ﻣﻨﻄﻘﻪ ي ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ وﺟﻮد 
  .دارد
ﻋﺪد ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ در ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻠﺴﺘﺎن  52(، در ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ 9831رﺿﺎﻳﻲ و ﻫﻤﻜﺎران )
ﺟﻔﺖ آﻏﺎزﮔﺮ رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره در ﻫﻤﻪ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ژﻧﻲ ﭘﻠﻲ  01ﺎي ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود و ﻗﺮه ﺳﻮ( ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از )رودﺧﺎﻧﻪ ﻫ
(، ﻛﺎرﺑﺮد ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره را در ﺑﺮرﺳﻲ ﺻﺤﺖ آﻣﻴﺨﺘﻪ 9831دراﻓﺸﺎن و ﻫﻤﻜﺎران ) .ﻣﻮرف را ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﻤﻮدﻧﺪ
ن و ﺟﻨﺲ ﻧﺮ ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﮔﺮي ﺑﻴﻦ دو ﮔﻮﻧﻪ اﻗﺘﺼﺎدي آزاد ﻣﺎﻫﻴﺎن اﻳﺮان )ﺟﻨﺲ ﻣﺎده ﻗﺰل آﻻي رﻧﮕﻴﻦ ﻛﻤﺎ
ﺧﺰر( را ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻗﺮار دادﻧﺪ و ﺑﻴﺎن ﻧﻤﻮدﻧﺪ ﻛﻪ ﻧﺘﺎج ﺗﻮﻟﻴﺪي آﻣﻴﺨﺘﻪ ﺣﻘﻴﻘﻲ ﺑﻮده و ﺗﻮارث ﻛﺎﻣﻠﻲ از ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي 
  .اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ واﻟﺪﻳﻦ را دارا ﻫﺴﺘﻨﺪ
ﻋﺪد ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ ﺣﻮﺿﻪ ي ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر  492(، ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ 9831ﻋﺒﺪاﻟﺤﻲ و ﻫﻤﻜﺎران )
و ﺑﻬﺮه ﮔﻴﺮي از ﻣﻮﻟﻜﻮل  PLFR -RCPﻫﺎي ﺳﻔﻴﺪرود، ﺷﻴﺮود، ﺗﺠﻦ و ﻟﻤﻴﺮ( را ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش )رودﺧﺎﻧﻪ 
  .ﻋﺪد ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ از ﻫﺮ رودﺧﺎﻧﻪ را ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار دادﻧﺪ 03و ANDtm
از آﻏﺎزﮔﺮﻫﺎي رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره  (، در ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن آزاد ﺟﻮان درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده1102) naifesuoY
- 11و  8-31ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار داده وداﻣﻨﻪ ي آﻟﻞ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در ﻫﺮ ﻟﻮﻛﻮس در واﻟﺪﻳﻦ و ﻓﺮزﻧﺪان را ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ 
(، در 1102) issablaKو  idihsmaJ .ﺑﻪ دﺳﺖ آورد 5/2-9/2و  4/6-8/8و داﻣﻨﻪ آﻟﻞ ﻣﺆﺛﺮ در آﻧﻬﺎ را ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ  7
، DPARآﻏﺎزﮔﺮ  61ﻋﺪد ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  26ﺑﻬﺎره و ﭘﺎﻳﻴﺰه ﺑﺮرﺳﻲ ارﺗﺒﺎط ﺑﻴﻦ ﺷﻜﻠﻬﺎي ﻣﻬﺎﺟﺮ 
ﺑﻪ دﺳﺖ آوردﻧﺪ و ﻣﻴﺰان ﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ دو  01/521ﻋﺪد آﻟﻞ ﺑﻪ ازاي ﻫﺮ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﺑﺎ ﻣﺘﻮﺳﻂ  5-71
 .ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﻧﻤﻮدﻧﺪ 0/03410و  0/8589ﺟﻤﻌﻴﺖ را ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ 
ﻋﺪد ﻣﻮﻟﺪ ﻣﺎده و ﻧﺮ ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر ﻣﻮﺟﻮد  8ﺴﺎب ﻧﺴﺐ ﻓﺮزﻧﺪان ( ﺑﺮرﺳﻲ اﻧﺘ1102و ﻫﻤﻜﺎران ) dajeniruoS
را ﺑﺮرﺳﻲ  ﺟﻔﺖ آﻏﺎزﮔﺮ رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره 3در ﻣﺮﻛﺰ ﺷﻬﻴﺪ ﺑﺎﻫﻨﺮ ﻛﻼردﺷﺖ از ﺟﻤﻌﻴﺖ رودﺧﺎﻧﻪ ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از 
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٠١
ﺪه در ، ﻣﺘﻮﺳﻂ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷ6/66و  7ﻣﺘﻮﺳﻂ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ در واﻟﺪﻳﻦ و ﻓﺮزﻧﺪان را ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ  /ﻧﻤﻮدﻧﺪ
و ﻣﺘﻮﺳﻂ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر را ﺑﻪ  0/327 ± 0/110و  0/338 ± 0/191واﻟﺪﻳﻦ و ﻓﺮزﻧﺪان را ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ 
 .ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﻧﻤﻮدﻧﺪ 0/486 ± 0/900و  0/008 ± 0/431ﺗﺮﺗﻴﺐ 
  
  ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺧﺎرج از ﻛﺸﻮر -2-2
ﺞ زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺠﺰا را در ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻫﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ وﺟﻮد ﭘﻨ (، ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از آﻧﺎﻟﻴﺰ داده0002و ﻫﻤﻜﺎران ) sknaB
 .در ﻧﺎﺣﻴﻪ ي ﻣﺮﻛﺰي ﻛﺎﻟﻴﻔﺮﻧﻴﺎ ﻧﺸﺎن دادﻧﺪ آزاد ﭼﻴﻨﻮك
(، ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻜﻨﻴﻜﻬﺎي ﺻﻴﺪ، ﻧﺸﺎﻧﻪ ﮔﺬاري، رﻫﺎﺳﺎزي و ﺻﻴﺪ ﻣﺠﺪد و رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره ﺑﻪ 3002و ﻫﻤﻜﺎران ) smadA
ﺘﻨﺪ و ﺳﻄﺢ ﺑﺎﻻﻳﻲ از ﻫﺎي ﺣﻮﺿﻪ ي آﺑﺮﻳﺰ ﺧﻠﻴﺞ ﻫﻨﺪ ﭘﺮداﺧ ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﻗﺰل آﻻي ﺟﻮﻳﺒﺎري درﻳﺎﭼﻪ
  .( را ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﻤﻮدﻧﺪ0/72-0/6ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ )
ﻟﻮﻛﻮس رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺖ دو ﻧﻮع درﻳﺎﭼﻪ اي و رودﺧﺎﻧﻪ  41(، ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از 4002و ﻫﻤﻜﺎران ) mahcaeB
  .ﺟﻤﻌﻴﺖ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺷﻤﺎل ﺑﺮﻳﺘﻴﺶ ﻛﻠﻤﺒﻴﺎ ﺑﺮرﺳﻲ ﻛﺮدﻧﺪ 74اي ﺳﻮﻛﻲ ﺳﺎﻟﻤﻮن را در 
 atek suhcnyhrocnO(، در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ي آﻧﺎﻟﻴﺰ ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ و رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره اي ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي )7002و ﻫﻤﻜﺎران ) nooY
ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه و اﻋﻼم  AND( ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎﻻﺗﺮي را در روش رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ روش muablaw
 .ﻧﻤﻮدﻧﺪ ﺑﻬﺘﺮ اﺳﺖ در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ي ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ از ﻫﺮ دو ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ اﺳﺘﻔﺎده ﮔﺮدد
(، ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره ﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ وﺿﻌﻴﺖ ﺑﻮﻣﻲ ﺑﻮدن و ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﻗﺰل 7002و ﻫﻤﻜﺎران ) rolyaT
(، ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻮﻟﺪﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ 1102و ﻫﻤﻜﺎران ) areV.ﺷﺮق ﻛﺎﻧﺎدا ﭘﺮداﺧﺘﻨﺪ آﻻي رﻧﮕﻴﻦ ﻛﻤﺎن در ﻣﻨﻄﻘﻪ ي 
 66ﻋﺪد( و ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ ) 8ﺪد(، ﻧﺎورود )ﻋ 8آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر اﻳﺮان ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه از رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود )
ﺟﻔﺖ آﻏﺎزﮔﺮ رﻳﺰ  01ﻋﺪد ﺑﭽﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﺣﺎﺻﻞ از ﺟﻤﻌﻴﺖ رودﺧﺎﻧﻪ ي ﺳﺮدآﺑﺮود را ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  84ﻋﺪد( و 
در روش رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره ﻫﻤﻪ ي ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي ﭘﻠﻲ  .ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻗﺮار دادﻧﺪ ANDtmﻣﺎﻫﻮاره و ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ 
( در 0/209( و ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر )32د آﻟﻞ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه )ﻣﻮرﻓﻴﻚ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻧﻤﻮدﻧﺪ و ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪا
  .دﻳﺪه ﺷﺪ 85atturtSﺟﺎﻳﮕﺎه 
رودﺧﺎﻧﻪ   )alagirm sunihrriC(( در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي وﺣﺸﻲ ﻛﭙﻮرﭼﻴﻨﻲ 7002و ﻫﻤﻜﺎران ) nahuahC
  .ﺎي ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﻤﻮدﻧﺪﺗﻔﺎوت ﻧﺎﭼﻴﺰي را ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫ ﻫﺎي ﺑﺮاﻫﺎﻣﺎﭘﻮﺗﺮا، ﮔﺎﻧﮕﻮس، اﻳﻨﺪوس، ﻣﺎﻫﺎﻧﺎدي
 sunirpyCﻟﻮﻛﻮس رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره اي ﺑﻪ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﭙﻮر ) 4( ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از 7002و ﻫﻤﻜﺎران)  iahT
و  einnoB  .( دروﻳﺘﻨﺎم ﭘﺮداﺧﺘﻪ و ﺗﻨﻮع ﺑﺎﻻﻳﻲ را در ﻣﺎﻫﻴﺎن وﺣﺸﻲ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﭘﺮورﺷﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻛﺮدﻧﺪoiprac
را ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﻫﺎ در ﻣﻨﺎﻃﻘﻲ از  snecsevalf acrePﺟﻤﻌﻴﺖ از ﻣﺎﻫﻲ  6ﻧﺘﻴﻜﻲ ( ﺗﻨﻮع ژ7002ﻫﻤﻜﺎران )
( ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﻓﺎﻳﻠﻮژﻧﻲ اﻳﻦ 7002و ﻫﻤﻜﺎران ) odlavsOﻫﻤﭽﻨﻴﻦ  .آﻣﺮﻳﻜﺎي ﺷﻤﺎﻟﻲ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار دادﻧﺪ
  .ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻧﻤﻮدﻧﺪ ANDﻣﺎﻫﻲ را ﺑﻪ روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ 
 ١١… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
 ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ  -3
  وش ﻛﺎرر -3-1
  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري -3-1-1
  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري از ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻮر ﭘﺮه)درﻳﺎ( و  ﺻﻴﺪﺑﺎدام ﮔﻮﺷﮕﻴﺮ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ( از ﻧﻮاﺣﻲ ﻏﺮﺑﻲ
)ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻴﻼن( ، ﻣﻴﺎﻧﻲ)ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﻣﺎزﻧﺪران( و ﺷﺮﻗﻲ )ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻠﺴﺘﺎن( ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي  
ﻧﻤﻮﻧﻪ )ﻣﺎزﻧﺪران، ﮔﻴﻼن و  021از درﻳﺎ ﻛﻪ  هﻋﺪد ﺑﻮد 042ﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺗﻌﺪادﻛﻞ ﻧ .ﺧﺰر ﺟﻤﻊ آوري ﮔﺮدﻳﺪه اﺳﺖ
ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ  .ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺟﻤﻊ آوري ﮔﺮدﻳﺪ 04ﮔﻠﺴﺘﺎن( و رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﻔﻴﺪرود، ﺗﺠﻦ و ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود ﻫﺮ رودﺧﺎﻧﻪ 
ﺑﻪ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه ژﻧﺘﻴﻚ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ  ANDدر اﻟﻜﻞ ﻣﻄﻠﻖ ﺗﺜﺒﻴﺖ و ﺟﻬﺖ اﺳﺘﺨﺮاج  ﻣﺎﻫﻲﭘﺲ از ﺻﻴﺪ، ﺑﺎﻟﻪ دﻣﻲ 
  .ﻣﺤﻞ ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري را ﻧﺸﺎن ﻣﻴﺪﻫﺪ 2-1ﺷﻜﻞ  .اﻛﻮﻟﻮژي درﻳﺎي ﺧﺰر ﻣﻨﺘﻘﻞ ﺷﺪه اﺳﺖﭘﮋوﻫﺸﻜﺪه 
  
 : ﻣﻮﻗﻌﻴﺖ ﻣﺤﻞ ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ در ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر2-1ﺷﻜﻞ
  
  ANDاﺳﺘﺨﺮاج  -3-1-2
در اﻳﻦ روش  .)7991 ,nosgoP & nedloveF(ﻛﻠﺮوﻓﺮم اﻧﺠﺎم ﮔﺮدﻳﺪه اﺳﺖ –ﺑﺎ ﺑﻬﻴﻨﻪ ﺳﺎزي روش ﻓﻨﻞ  ANDاﺳﺘﺨﺮاج 
 005ﻣﻴﻠﻲ ﮔﺮم از ﺑﺎﻓﺖ ﺑﺎﻟﻪ را درون ﻳﻚ ﻣﻴﻜﺮوﺗﻴﻮپ ﻗﺮار داده و ﭘﺲ از ﺧﺮد ﻛﺮدن، ﻣﻘﺪار  05-001ﻣﻘﺪار 
ﺳﺎﻋﺖ در  3-4ﻫﺎ ﺑﻪ ﻣﺪت  ﻧﻤﻮﻧﻪ /ﺑﻪ آن اﺿﺎﻓﻪ ﺷﺪ Kﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ ﭘﺮوﺗﺌﻴﻨﺎز  4و   SDSﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ  03، ETSﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ 
ﭘﺲ از اﻳﻦ ﻣﺪت  .ﻓﻨﻞ ﺑﻪ آن اﺿﺎﻓﻪ ﺷﺪ 005 lµﺲ ﻣﻘﺪار درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﻗﺮار داده ﺷﺪه و ﺳﭙ 05ﺣﻤﺎم آب ﮔﺮم 
دﻗﻴﻘﻪ ﺳﺎﻧﺘﺮﻳﻔﻮژ  5ﺑﻤﺪت  00031mprدﻗﻴﻘﻪ در دﻣﺎي اﺗﺎق ﺑﺮ روي ﺷﻴﻜﺮ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ  و ﺳﭙﺲ در  02-03ﻫﺎ  ﻟﻮﻟﻪ
 005lµﺳﭙﺲ ﻣﻘﺪار  .ﭘﺲ از ﺳﺎﻧﺘﺮﻳﻔﻮژ ﻻﻳﻪ روﻳﻲ ﺑﺪﻗﺖ ﺟﺪا و ﺑﻪ ﻳﻚ ﻣﻴﻜﺮوﺗﻴﻮپ دﻳﮕﺮ ﻣﻨﺘﻘﻞ ﮔﺮدﻳﺪ /ﮔﺮدﻳﺪ
ﭘﺲ از ﺳﺎﻧﺘﺮﻳﻔﻮژ ﻣﺠﺪداً ﻻﻳﻪ  .ﺳﺎﻧﺘﺮﻳﻔﻮژ ﺷﺪ 00031mprدﻗﻴﻘﻪ ﺑﺎ دور  5ﺿﺎﻓﻪ و ﺳﭙﺲ ﺑﻪ ﻣﺪت ﻛﻠﺮوﻓﺮم ﺑﻪ آن ا
١٢ /  حرط یياھن شرازگ یتاقيقحت یاھ 
 راﺪﻘﻣ و اﺪﺟ ار ﻲﻳورµl 40  دوﺪﺣ و ﻢﻳﺪﺳ تﺎﺘﺳا2  دوﺪﺣ) هﺪﺷ ﺖﺷادﺮﺑ ﻢﺠﺣ ﺮﺑاﺮﺑµl800 نآ ﻪﺑ ﻖﻠﻄﻣ ﻞﻜﻟا (
ﺪﺷ ﻪﻓﺎﺿا/ ﻪﻧﻮﻤﻧ ﺲﭙﺳ  تﺪﻤﺑ ﺎﻫ15  رد ﻪﻘﻴﻗدrmp13000 ﺪﺷ ژﻮﻔﻳﺮﺘﻧﺎﺳ. ﮓﻧر يﺮﻴﺷ بﻮﺳر  ﺎﺑ ار هﺪﺷ ﻞﻴﻜﺸﺗ
 ﻞﻜﻟا70  راﺪﻘﻣ نﺪﺷ ﻚﺸﺧ زا ﺲﭘ و ﻮﺸﺘﺴﺷ ﻪﺟردµl50  تﺪﻤﺑ و ﻪﻓﺎﺿا نآ ﻪﺑ ﻞﻳﺮﺘﺳا ﺮﻄﻘﻣ بآ40-30  ﻪﻘﻴﻗد
 مﺮﮔ بآ مﺎﻤﺣ رد37  ﺎﺗ هدادراﺮﻗ داﺮﮕﻴﺘﻧﺎﺳ ﻪﺟردDNA ددﺮﮔ ﻞﺣ.  ﻲﻔﻴﻛ و ﻲﻤﻛ ﻲﺳرﺮﺑ ﺖﻬﺟDNA  جاﺮﺨﺘﺳا
 زرﺎﮔآ لژ زرﻮﻓوﺮﺘﻜﻟا و يﺮﺘﻣﻮﺘﻓوﺮﺘﻜﭙﺳا شور زا هﺪﺷ1 ﺑ ﺪﺻردﺪﺷ هدﺎﻔﺘﺳا ﺪﻳﺎﻣﺮﺑ مﻮﻳﺪﻴﺗا يﺰﻴﻣآ ﮓﻧر ﺎ.  رد
ﻪﻧﻮﻤﻧ ﻲﻤﺗا بﺬﺟ راﺪﻘﻣ يﺮﺘﻣﻮﺘﻓوﺮﺘﻜﭙﺳا شور  جﻮﻣ لﻮﻃ رد ﺎﻫ260  و280 ﺖﺳا هﺪﺷ يﺮﻴﮔ هزاﺪﻧا ﺮﺘﻣﻮﻧﺎﻧ.  
  
3-1-3-  ﺶﻨﻛاوPCR  
 ﺶﻨﻛاو مﺎﺠﻧا ياﺮﺑPCR ﺪﺷﺎﺑ ﻲﻣ ﺮﻤﻳاﺮﭘ ﻲﺣاﺮﻃ ﻪﺑ زﺎﻴﻧ اﺪﺘﺑا.  زا ﻲﺳرﺮﺑ ﻦﻳا رد10  هﺎﮕﻳﺎﺟ ﻪﺑ طﻮﺑﺮﻣ ﺮﻤﻳاﺮﭘ ﺖﻔﺟ
لوﺪﺟ)ﺪﺷ هدﺎﻔﺘﺳا هراﻮﻫﺎﻣﺰﻳر ﻒﻠﺘﺨﻣ يﺎﻫ1-2(. 
 
 
لوﺪﺟ1-2 :تﺎﺼﺨﺸﻣ  ﻲﺘﻳﻼﺘﺳوﺮﻜﻴﻣ ﻒﻠﺘﺨﻣ يﺎﻬﻫﺎﮕﻳﺎﺟرد هدﺎﻔﺘﺳا درﻮﻣ يﺎﻫﺮﻤﻳاﺮﭘ ياﺮﺑ ﺪﻴﻔﺳ ﻲﻫﺎﻣ  
Locus Primer sequence Annealing 
(°C) 
Size 
(bp) 
Accession 
No/ 
Reference 
Ca1,2 F: AAGACGATGCTGGATGTTTAC 
R: CTATAGCTTATCCCGGCAGTA 
51 112-
136 
AF277573 Dimsoski et al/ 
2000 
Ca3,4 F: GGACAGTGAGGGACGCAGAC 
R: TCTAGCCCCCAAATTTTACGG 
61 240-
280 
AF277574 Dimsoski et al/ 
2000 
Ca5,6 F: TTGAGTGGATGGTGCTTGTA 
R: GCATTGCCAAAAGTTACCTAA 
55 140-
172 
AF277575 Dimsoski et al/ 
2000 
Ca7,8 F: GTGAAGCATGGCATAGCACA 
R: CAGGAAAGTGCCAGCATACAC 
57 132-
156 
AF277576 Dimsoski et al/ 
2000 
Syp2 F: GCAGGAGCGAAACCATAAAT 
R: AAACAGGCAGGACACAAAGG 
58 204-
280 
AY318779 Turner et al/ 2004 
Syp4 F: 
CACGGGACAATTTGGATGTTTTAT 
R: 
AGGGGGCAGCATACAAGAGACAAC 
60 204-
288 
AY318777 Turner et al/ 2004 
Syp5 F: 
ATTTTTAGGAGTGATGTTCAGCAT 
R: 
CAAGTGTGTCATTGAGGATGTGAG 
53 164-
200 
AY318778 Turner et al/ 2004 
Syp6 F: TTACACAGCCAAGACTATGT 
R: CAAGTGATTTTGCTTACTGC 
57 132-
140 
AY318776 Turner et al/ 2004 
MFW2 F: CACACCGGGCTACTGCAGAG 
R: GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC 
57 208-
224 
EF144125 Crooijmans et 
al/,1997 
Lco4 F: CACACCGGGCTACTGCAGAG 
R: GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC 
57 104-
120 
EF144125 Crooijmans et al/, 
1997 
 
 ﺶﻨﻛاوPCR  زا هدﺎﻔﺘﺳا ﺎﺑµl5  ﺮﻓﺎﺑPCR )X10 ،(dNTP  ﺖﻈﻠﻏ ﺎﺑµM200 ،1  ﻢﻳﺰﻧآ ﺪﺣاوTaq DNA Polymerase ،
MgCl2  ﺖﻈﻠﻏ ﺎﺑmM5/2 ،50  ﺎﺗng100 DNA هزاﺪﻧا ﻪﺑ ﺮﻄﻘﻣ بآ و فﺪﻫ  ﻪﺑ ﺶﻨﻛاو لﻮﻠﺤﻣ ﻲﻳﺎﻬﻧ ﻢﺠﺣ ﻪﻛ يا
µl20 ﺪﺷ مﺎﺠﻧا ،ﺪﺳﺮﺑ.  
 ٣١… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
 16ﺗﺎ  15دﻗﻴﻘﻪ،اﻟﺤﺎق ﭘﺮاﻳﻤﺮ 1درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت  49ن واﺳﺮﺷﺘﻪ ﻛﺮد ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ دﺳﺘﮕﺎه ﺗﺮﻣﺎل ﺳﺎﻳﻜﻠﺮ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ:
 03دﻗﻴﻘﻪ ﺑﺮاي  1درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت  27ﺑﺴﻂ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺛﺎﻧﻴﻪ و 03درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد در ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﻤﺪت 
     .ﭼﺮﺧﻪ ﺑﻮده اﺳﺖ
ﺻﺪ و رﻧﮓ در 6و اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ژل ﭘﻠﻲ اﻛﺮﻳﻞ آﻣﻴﺪ  05 bpﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﺎرﻛﺮ  RCPﻛﻤﻴﺖ و ﻛﻴﻔﻴﺖ ﻣﺤﺼﻮل 
  .آﻣﻴﺰي ﻧﻴﺘﺮات ﻧﻘﺮه ﻣﺸﺎﻫﺪه و ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ
  
  آﻧﺎﻟﻴﺰ آﻣﺎري -3-1-4
 ﻓﺮاواﻧﻲ آﻟﻠﻲ، ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر و ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه، ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي واﻗﻌﻲ و ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي ﻣﻮﺛﺮ در ﺟﺎﻳﮕﺎه
 -ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي,  )2791( ieNﺑﺮ اﺳﺎس ﻫﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺘﻲ، ﺷﺎﺧﺺ ﺷﺎﻧﻮن، ﻣﺎﺗﺮﻳﺲ ﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ
 3 ﻣﻨﻄﻘﻪ و 6، ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ، ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮ اﺳﺎس ﺳﻠﺴﻠﻪ ﻣﺮاﺗﺐ ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ TSFو TSR، ﻣﻘﺎدﻳﺮ 2χواﻳﻨﺒﺮگ ﺑﺮ اﺳﺎس 
در ﻧﺮم  0/10ﺳﻄﺢ اﺣﺘﻤﺎل  در AVOMA( ﺑﺮ اﺳﺎس ﺗﺴﺖ ﻣﺎزﻧﺪران وﮔﻠﺴﺘﺎن، ﮔﻴﻼن ﻧﺎﺣﻴﻪﮔﺮوه ﻳﺎ ﻧﺎﺣﻴﻪ )ﺷﺎﻣﻞ 
  . )5002 ,esuomS dna llakaeP( ﮔﺮدﻳﺪ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ 6 noisrev xelA eneGاﻓﺰار 
 AGEMﻧﺮم اﻓﺰار  ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  gninioj-robhgieNﺮوش ﺑﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ درﺧﺖ ﻣﻮﺿﻊ ﺷﻨﺎﺳﻲ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﺑﺮ اﺳﺎس 
  .)7002 ,.la te arumaT( ﺗﺮﺳﻴﻢ ﮔﺮدﻳﺪ 4 noisrev
  
  ﻧﺘﺎﻳﺞ -3-2
اﺳﺘﺨﺮاج  ANDﺖ ﻛﻤﻴﺖ وﻛﻴﻔﻴ .ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ اﻧﺠﺎم ﺷﺪ ﺑﻪ روش اﺳﺘﺎت ﺳﺪﻳﻢ در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ AND اﺳﺘﺨﺮاج 
% و دﺳﺘﮕﺎه ﺑﻴﻮﻓﺘﻮﻣﺘﺮ ﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ ﻛﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ آن ﺑﻪ ﺷﺮح ذﻳﻞ 1ﺷﺪه ﺑﻪ دو روش اﺳﺘﻔﺎده از ژل آﮔﺎرز 
 .ﺑﺎﺷﺪ ﻣﻲ
ﺑﺮ روي ژل آﮔﺎرز )ﻳﻚ درﺻﺪ( و ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺗﻴﺰي و ﺷﺪت ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي ﺗﻮﻟﻴﺪ  ANDﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪت وﺿﻮح ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي 
ﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ از ﻛﻴﻔﻴﺖ و ﻛﻤﻴﺖ ﻣﻨﺎﺳﺒﻲ ﺑﺮاي اﺳﺘﻔﺎده در اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه از ﺑﺎﻟﻪ ﻣﺎ   ANDﺷﺪه ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ 
در  ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﺟﺎﻳﮕﺎه 01 ﻣﺠﻤﻮع از ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داده ﻛﻪ از .ﺑﺎﺷﺪ ﺑﺮﺧﻮردار ﻣﻲ RCPﻫﺎي  آزﻣﺎﻳﺶ
و  2-2در ﺟﺪول ﺑﻮده اﺳﺖ ﻛﻪ ﺟﺰﺋﻴﺎت آن  (5PYS) ﻣﻮﻧﻮﻣﻮرف ﻳﻚ ﺟﺎﻳﮕﺎهﻣﻮرف و  ﭘﻠﻲ ﺟﺎﻳﮕﺎه 9 ،ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ
و  4PYSﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﺟﺪول ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪاد اﻟﻞ در ﺟﺎﻳﮕﺎه  .آورده ﺷﺪه اﺳﺖ.ﺗﺎ ... 2-2ﺷﻜﻞ ﻫﺎي 
ﻓﺮاواﻧﻲ ﻫﺮ ﻳﻚ از آﻟﻠﻬﺎ را در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﺸﺎن  2-3ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﺟﺪول  .ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ 5PYSﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آﻟﻞ در ﺟﺎﻳﮕﺎه 
  .ﻣﻲ دﻫﺪ
  
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٤١
  در ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪﺒﺮرﺳﻲ ﺷﺪه رﻳﺰﻣﺎﻫﻮارﻫﺧﺼﻮﺻﻴﺎت ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي  2-2ﺟﺪول 
 ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ  (bpﻣﺤﺪاده آﻟﻠﻲ) ﺗﻌﺪاد ﭼﺮﺧﻪ C°ﺎي اﺗﺼﺎل دﻣ ﺟﺎﻳﮕﺎه
  7  211-631  03  15 2,1AC
  21  402-082 03  16  4,3AC
  9  041-271 03  55  6,5AC
  7  231-651 03  75  8,7AC
  41  402-082 03  85  2pyS
  51  402-882 03  06  4pyS
  2  461-002 03  36  5pyS
  3  231-041 03  75  6pyS
  5  401-021 03  85  4ocL
  5  802-422 03  06  2WFM
  
 
 
 ﻓﺮواﻧﻲ آﻟﻠﻬﺎ در ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎ و ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ 2-3ﺟﺪول 
  ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود  ﺗﺠﻦ  ﺳﻔﻴﺪرود  ﮔﻴﻼن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻠﺴﺘﺎن  آﻟﻞ  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 2,1AC
  0/63  0/80  0/20  0/61  0/13  0/02  1
  0/23  0/24  0/05  0/54  0/53  0/93  2
  /04  0/00  0/20  0/10  0/50  0/20  3
  0/04  0/70  0/00  0/10  0/40  0/90  4
  0/70  0/51  0/51  0/51  0/50  /50  5
  0/61  0/62  0/03  0/02  0/71  0/42  6
  0/00  0/00  0/00  0/10  0/20  0/10  7
 4,3AC
  0/92  0/61  0/52  0/72  0/13  0/11  1
  0/00  0/61  0/60  0/50  0/20  0/50  2
  0/00  0/11  0/90  0/50  0/10  0/70  3
  0/00  0/20  0/70  0/50  0/00  0/00  4
  0/50  0/70  0/90  0/60  0/50  0/70  5
  0/12  0/90  0/90  0/41  0/91  0/42  6
  0/51  0/80  0/61  0/70  0/91  0/12  7
  0/90  0/50  0/40  0/70  0/60  0/40  8
  0/70  0/20  0/51  0/91  0/50  0/04  9
  0/10  0/90  0/00  0/00  0/00  0/10  01
  0/20  0/00  0/00  0/10  0/50  0/90  11
  0/01  0/02  0/00  0/20  0/60  0/60  21
 ٥١… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
  ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود  ﺗﺠﻦ  ﺳﻔﻴﺪرود  ﮔﻴﻼن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻠﺴﺘﺎن  آﻟﻞ  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 6,5AC
  0/23  0/12  0/72  0/04  0/13  0/02  1
  0/01  0/21  0/11  0/60  0/41  0/02  2
  0/60  0/60  0/60  0/20  0/01  0/50  3
  0/92  0/92  0/52  0/12  0/42  0/93  4
  0/11  0/20  0/10  0/01  0/01  0/50  5
  0/01  0/91  0/61  0/21  0/11  0/61  6
  0/00  0/00  0/10  0/10  0/00  0/00  7
  0/00  0/70  0/11  0/60  0/00  0/00  8
  0/00  0/20  0/00  0/00  0/00  0/00  9
 8,7AC
  0/12  0/91  0/41  0/22  0/51  0/62  1
  0/00  0/70  0/71  0/01  0/00  0/10  2
  0/55  0/75  0/05  0/65  0/75  0/05  3
  0/01  0/21  0/21  0/50  0/11  0/91  4
  0/70  0/10  0/40  0/60  0/01  0/00  5
  0/60  0/00  0/20  0/00  0/60  0/40  6
  0/00  0/20  0/00  0/00  0/00  0/00  7
 2PYS
  0/50  0/70  0/01  0/10  0/20  0/01  1
  0/70  0/00  0/10  0/40  0/40  0/20  2
  0/01  0/50  0/70  0/21  0/90  0/21  3
  0/20  0/00  0/00  0/10  0/10  0/10  4
  000  0/20  0/10  0/00  0/00  0/00  5
  0/14  0/45  0/44  0/93  0/05  0/64  6
  0/20  0/20  0/40  0/40  0/10  0/10  7
  0/00  0/10  0/50  0/10  0/00  0/00  8
  0/60  0/01  0/70  0/01  0/70  0/90  9
  0/11  0/00  0/20  0/00  0/00  0/00  01
  0/60  0/20  0/20  0/40  0/70  0/00  11
  0/00  0/11  0/90  0/11  0/41  0/41  21
  0/10  0/40  0/40  0/90  0/60  0/40  31
  0/20  0/00  0/20  0/20  0/00  0/00  41
 4PYS
  0/70  0/50  0/10  0/50  0/50  0/40  1
  0/10  0/00  0/00  0/10  0/10  0/00  2
  0/21  0/02  0/12  0/02  0/51  0/41  3
  0/70  0/11  0/10  0/40  0/01  0/01  4
  0/50  0/40  0/70  0/60  0/20  0/40  5
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٦١
  ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود  ﺗﺠﻦ  ﺳﻔﻴﺪرود  ﮔﻴﻼن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻠﺴﺘﺎن  آﻟﻞ  ﺟﺎﻳﮕﺎه
  0/90  0/01  0/70  0/70  0/01  0/70  6
  0/50  0/00  0/00  0/20  0/50  0/10  7
  0/40  0/50  0/70  0/41  0/50  0/60  8
  0/70  0/20  0/50  0/60  0/70  0/40  9
  0/50  0/60  0/40  0/50  0/01  0/90  01
  0/40  0/50  0/70  0/50  0/60  0/20  11
  0/50  0/20  0/20  0/40  0/50  0/40  21
  0/21  0/40  0/02  0/40  0/40  0/21  31
  0/10  0/01  0/11  0/70  0/40  0/70  41
  0/41  0/51  0/70  0/90  0/01  0/51  51
 6PYS
  0/28  0/98  0/28  0/58  0/48  0/68  1
  0/60  0/50  0/01  0/60  0/90  0/70  2
  0/11  0/60  0/70  0/90  0/70  0/60  3
 4COL
  0/95  0/15  0/04  0/54  0/25  0/07  1
  0/02  0/03  0/11  0/11  0/92  0/61  2
  0/02  0/61  0/04  0/13  0/91  0/41  3
  0/10  0/20  0/40  0/70  0/00  0/00  4
  0/00  0/00  0/50  0/50  0/00  0/00  5
 4WM
  0/23  0/71  0/51  0/72  0/62  0/13  1
  0/04  0/14  0/74  0/92  0/13  0/04  2
  0/41  0/22  0/52  0/02  0/02  0/51  3
  0/41  0/51  0/20  0/61  0/91  0/41  4
  0/00  0/40  0/01  0/70  0/40  0/00  5
 
 
  
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ  2,1AC اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -2- 2ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﺑﺮ روي 
 ٧١… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
 
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ   4,3AC اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -2- 3ﺷﻜﻞ 
 %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﺳﻔﻴﺪ ﺑﺮ روي 
  
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ   6,5AC اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -2- 4ﺷﻜﻞ 
 %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﺳﻔﻴﺪ ﺑﺮ روي 
 
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ   8,7AC اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -2- 5ﺷﻜﻞ 
 %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﺳﻔﻴﺪ ﺑﺮ روي 
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٨١
 
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ   3ocL اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -2- 6ﺷﻜﻞ 
 %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﺑﺮ روي 
 
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ   5ocL اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -2- 7ﺷﻜﻞ 
 %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﺑﺮ روي 
 
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ   6pyS اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -2- 8ﻞ ﺷﻜ
 %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﺑﺮ روي 
 ٩١… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
  
 
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ   4OCL اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -2-9ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﺳﻔﻴﺪ ﺑﺮ روي 
 
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ  2FWM اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  - 2-01ﺷﻜﻞ
 %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﺳﻔﻴﺪ ﺑﺮ روي 
  
  
  ﻣﻮﺛﺮو  ﻬﺎي واﻗﻌﻲآﻟﻠ-3-2-1
 ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط 4PYS  ﺟﺎﻳﮕﺎه در  واﻗﻌﻲ اﻟﻞ ﺗﻌﺪاد ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ 2-4ﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﺟﺪول ﺎﻫﻤ
 .ﺑﺎﺷﺪ آﻟﻞ( ﻣﻲ 3) 4COL و  6pYSﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي   در آن ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ و آﻟﻞ( ﺑﻮده  51و ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود ) ﻣﺎزﻧﺪران، ﮔﻴﻼن
   ﺟﺎﻳﮕﺎه در آن ﻣﻘﺪار ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ و ﻣﺎزﻧﺪران ﻫﺎي درﻧﻤﻮﻧﻪ 4PYS ﺟﺎﻳﮕﺎه در(  اﻟﻞ 11/86)ﻣﻮﺛﺮ اﻟﻞ ﺗﻌﺪاد ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ
( در 7/28ﻌﺪاد آﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﻲ )ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗ .ﺑﻮده اﺳﺖ( اﻟﻞ 1/34) ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ  ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط 6pYS
( 4/25ﺿﻤﻦ اﻳﻨﻜﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ آﻟﻞ ﻣﻮﺛﺮ )  .( در ﺗﺠﻦ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ7/22ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن )
ﻗﺎﺑﻞ ذﻛﺮ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﻲ و  .( در ﺳﻔﻴﺪرود ﺑﻮد4/62در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن )
  .ﺑﻮده اﺳﺖ 4/73±0/53و  7/62±0/94ﺗﻴﺐ ﻣﻮﺛﺮ در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮ
 
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٠٢
 ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي  ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه در ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ(  EN)وﻣﻮﺛﺮ (  AN)ﺗﻌﺪاد اﻟﻞ واﻗﻌﻲ 2-4ﺟﺪول
  ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود  ﺗﺠﻦ  ﺳﻔﻴﺪرود  ﮔﻴﻼن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 
  EN AN  EN AN  EN AN  EN AN  EN AN  EN AN
  3/86  6  3/05  5  2/57  5  3/34  7  3/88  7  3/88  7 2,1AC
  5/56  9  7/76  11  6/88  9  6/35  11  5/34  01  7/20  11  4,3AC
  4/44  7  5/82  8  5/51  8  4/81  8  4/68  6  4/34  6  6,5AC
  2/27  5  2/85  6  3/51  6  2/16  5  2/36  5  2/18  5  8,7AC
  4/46  01  3/90  01  4/93  31  4/59  21  3/34  01  3/57  9  2pyS
  11/93  51  9/40  31  8/35  31  01/91  51  11/86  51  01/93  41  4pyS
  1/34  3  1/62  3  1/44  3  1/63  3  1/04  3  1/33  3  6pyS
  2/53  4  2/36  4  2/79  5  3/21  5  2/45  3  1/78  3 4COL
  3/92  4  3/36  5  3/11  5  4/43  5  4/11  5  3/43  4  2WFM
  4/73  7/62  1/51  7/22  4/62  7/44  4/25  7/98  4/44  7/11  4/13  6/88 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
  0/79  1/72  0/58  1/51  0/57  1/02  0/68  1/33  0/99  1/13  0/39  1/62 ES
 
  ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ-3-2-2
 2,1AC  ﺟﺎﻳﮕﺎه در  (0/29ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ) ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ 2-5ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﺟﺪول 
ﻣﻘﺪار  ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ( ﺑﻮده اﺳﺖ.0/22) 6PYSﺟﺎﻳﮕﺎه  در آن ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ و ﮔﻴﻼن ﺑﻮده  ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط
 آن ﻣﻘﺪار ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ و ﻣﺎزﻧﺪران و ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود ﻫﺎي و درﻧﻤﻮﻧﻪ 4PYS ﺟﺎﻳﮕﺎه در(  0/19)ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر
ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه  ﺑﻮده اﺳﺖ. ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ( 0/02)ﺗﺠﻦ ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ  ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط 6pYS   ﺟﺎﻳﮕﺎه در
( در ﺗﺠﻦ و ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ. ﺿﻤﻦ اﻳﻨﻜﻪ 0/25( در ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن )0/95ﺷﺪه )
( در ﺳﻔﻴﺪرود ﺑﻮد. 0/76( در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎزﻧﺪران و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن )0/57ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ) 
ﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ ﻗﺎﺑﻞ ذﻛﺮ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘ
 اﻛﺜﺮ ﻣﻨﺎﻃﻖ در ﻛﻪ دﻫﺪ ﻣﻲ ﻧﺸﺎن ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ اﻓﺖ ﺿﺮاﻳﺐ ﺑﻮده اﺳﺖ. ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ 0/96±0/20و  0/55±0/30
 ﺑﻮدن ﺑﻴﺸﺘﺮ دﻳﮕﺮ ﻋﺒﺎرت ﺑﻪ ﻳﺎ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻛﺎﻫﺶ  (2,1AC از ﻏﻴﺮ ﺑﻪ) ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎ ﺗﻤﺎﻣﻲ در و ﺑﺮداري ﻧﻤﻮﻧﻪ
 دارد. وﺟﻮد OH ﺑﻪ ﻧﺴﺒﺖ EH ﻣﻘﺎدﻳﺮ
 
 ١٢… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
ﺑﺮاي ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ در   )EH(وﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر  )OH(ﻣﻘﺎدﻳﺮ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه 2-5ﺟﺪول
  ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ
  ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود  ﺗﺠﻦ  ﺳﻔﻴﺪرود  ﮔﻴﻼن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 
  EH OH  EH OH  EH OH  EH OH  EH OH  EH OH
 27/0 07/0 17/0 00/1 36/0 00/1 07/0 29/0 47/0 77/0 47/0 28/0 2,1AC
 28/0 24/0 78/0 74/0 58/0 52/0 48/0 54/0 18/0 53/0 58/0 73/0  4,3AC
 77/0 56/0 18/0 73/0 08/0 25/0 67/0 56/0 97/0 25/0 77/0 73/0  6,5AC
 36/0 54/0 16/0 23/0 86/0 05/0 16/0 23/0 26/0 53/0 46/0 74/0  8,7AC
 87/0 25/0 76/0 25/0 77/0 56/0 97/0 26/0 07/0 55/0 37/0 24/0  2pyS
 19/0 77/0 88/0 55/0 88/0 74/0 09/0 57/0 19/0 08/0 09/0 26/0  4pyS
 03/0 53/0 02/0 22/0 03/0 53/0 62/0 03/0 82/0 23/0 42/0 72/0  6pyS
 75/0 52/0 26/0 06/0 66/0 74/0 76/0 25/0 06/0 55/0 64/0 54/0 4COL
 96/0 09/0 27/0 06/0 76/0 55/0 77/0 77/0 57/0 77/0 07/0 29/0  2WFM
  0/86  0/25  0/86  0/25  0/96  0/35  0/07  0/95  0/96  0/65  0/76  0/35 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
  0/70  0/70  0/70  0/70  0/60  0/70  0/60  0/70  0/60  0/6  0/70  0/70 ES
  
  واﻳﻨﺒﺮگ –ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي -3-2-3
 χ2ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ وﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ از آزﻣﻮن  ﻣﻨﺎﻃﻖﺗﻤﺎﻣﻲ  ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي واﻳﻨﺒﺮگ در 
ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي و   4COLدر ﺟﺎﻳﮕﺎه و ﺗﺠﻦ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ ﻛﻠﻴﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ  ﺑﻪ ﺟﺰ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن  .اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ
  ﻧﺪ( را ﻧﺸﺎن داد<P0/100)، (<P0/50واﻳﻨﺒﺮگ ) –اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي  2WFMﻣﻨﻄﻘﻪ ﮔﻴﻼن در ﺟﺎﻳﮕﺎه 
 .(2-6)ﺟﺪول 
  
  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﻨﺎﻃﻖواﻳﻨﺒﺮگ در  - ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي  2-6ﺟﺪول 
 2WFM 4COL  6PYS  4PYS  2PYS  8,7AC  6,5AC  4,3AC  2,1AC    ﻣﻨﻄﻘﻪ
ﺎن
ﺴﺘ
ﮔﻠ
  
  52/48  2/59  1/20  871/79  831/33  13/74  901/17  581/63  16/53  χ2
  0/00  0/04  0/87  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  /orP
 *** sn sn *** *** *** *** ***  ***  ,giS
ان
ﺪر
ﺎزﻧ
ﻣ
  
  03/79  8/91  1/15  791/81  521/53  26/77  09/76  171/36  74/11  χ2
  0/100  0/40  0/86  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  0/100  /orP
  ***  * sn *** *** *** *** *** ***  ,giS
ﻼن
ﮔﻴ
  
  11/92  43/46  1/52  212/38  931/02  25/58  17/14  061/88  94/74  χ2
  0/33  0/00  0/47  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  0/100  /orP
 sn  ***  sn *** *** *** *** *** ***  ,giS
ود
ﺪر
ﺳﻔﻴ
  
  95/85  52/28  1/08  291/22  281/36  87/75  06/40  981/54  04/00  χ2
  0/00  0/400  0/16  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  /orP
 *** ** sn  *** *** *** *** *** ***  ,giS
  ن ﺗﺠ
  23/77  7/66  0/46  681/05  261/17  14/09  711/90  181/20  601/55 χ2
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٢٢
 2WFM 4COL  6PYS  4PYS  2PYS  8,7AC  6,5AC  4,3AC  2,1AC    ﻣﻨﻄﻘﻪ
  0/00  0/88  0/62  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00 /orP
  ***  sn  sn *** *** *** *** *** *** ,giS
ود
ﺎﻧﺮ
ﺮﮔ
ﮔ
  
  41/08  92/09  1/08  202/37  861/90  46/93  29/41  611/45  64/96 χ2
  0/20  0/00  0/16  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00 /orP
 * ***  sn *** *** *** *** *** *** ,giS
 100/0<P *** ,10/0<P ** ,50/0<P * ,tnacifingis ton=sn
  
  ( TSFﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ) ، ژﻧﺘﻴﻜﻲو ﺷﺒﺎﻫﺖ ﻓﺎﺻﻠﻪ -3-2-4
 2-7 ﺟﺪول در و ﺷﺪه ﺒﻪﻣﺤﺎﺳ )2791( ieN ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻣﻌﻴﺎر از اﺳﺘﻔﺎده ﺑﺎ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻓﻮاﺻﻞ ﻣﺎﺗﺮﻳﺲ
ﺑﻴﻦ ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود و ﺳﻔﻴﺪرود ﻣﻲ  (0/01) ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺷﻮد ﻣﻲ ﻣﻼﺣﻈﻪ ﺟﺪول در ﻫﻤﺎﻧﻄﻮرﻳﻜﻪ .اﺳﺖ آﻣﺪه
ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود و ﻣﺎزﻧﺪران ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ. ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ و ( 0/20) ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﺑﺎﺷﺪ.
  ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ دﻗﻴﻘﺎ ﺑﺮﻋﻜﺲ ﻓﺎﺻﻠﻪ 
  
)اﻋﺪاد ﺑﺎﻻي ﻗﻄﺮ  ﺳﻔﻴﺪي ﻣﺎﻫﻲ رﺑﺮدا و ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮﺣﺴﺐ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪﻳﺲ ﻣﺎﺗﺮ 2-7ﺟﺪول
  ﺑﺎﺷﺪ( ﻗﻄﺮ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻲ ﭘﺎﺋﻴﻦﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ و 
  ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود  ﺗﺠﻦ  ﺳﻔﻴﺪرود  ﮔﻴﻼن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻠﺴﺘﺎن  
 79/0 59/0 19/0 39/0 69/0 00/0  ﮔﻠﺴﺘﺎن
 99/0 59/0 19/0 69/0 00/0 40/0  ﻣﺎزﻧﺪران
 59/0 49/0 69/0 00/0 50/0 70/0  ﮔﻴﻼن
 19/0 49/0 00/0 40/0 90/0 90/0  ﺳﻔﻴﺪرود
 39/0 00/0 60/0 60/0 50/0 50/0  ﺗﺠﻦ
 00/0 70/0 01/0 50/0 20/0 30/0  ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود
 
 
 .ﮔﺮدد ﻣﻲ اﺳﺘﻔﺎده TSF ﻓﺎﻛﺘﻮر از ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺳﻄﻮح در ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺗﻮﺻﻴﻒ در ﻣﻌﻤﻮل ﺑﻄﻮر
ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود ﺑﺎ ﺳﻔﻴﺪرود و ﺗﺠﻦ ﻛﻪ ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/20ﺣﺪاﻛﺜﺮ آن ) دﻫﺪ ﻛﻪ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ TSFﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از 
ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود ﺑﺎ ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/100) TSFﺷﻮد. ﺣﺪاﻗﻞ  ( اﺳﺖ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﻲ3/7داراي ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ )
ﺑﺮ . (2-8( اﺳﺖ، ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ )ﺟﺪول 43/06ﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ )ﮔﻠﺴﺘﺎن و ﻣﺎزﻧﺪران ﻛﻪ داراي ﺑﻴ
اﺳﺎس آﻧﺎﻟﻴﺰ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﮔﻴﻼن، ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﺳﻔﻴﺪرود، ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﺗﺠﻦ، ﻣﺎزﻧﺪران ﺑﺎ 
ﻼف ﺑﻴﻦ اﻓﺮاد ﻫﺮ . ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ ﻃﺒﻖ ﻣﺤﺎﺳﺒﺎت اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘ(<P0/50) ﺳﻔﻴﺪرود و  ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﺗﺠﻦ ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد
  درﺻﺪ ﺑﻮده اﺳﺖ. 1درﺻﺪ و ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ  77درﺻﺪ، داﺧﻞ اﻓﺮاد  22ﻣﻨﻄﻘﻪ 
  
 ٣٢… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
 ﻣﺎﺗﺮﻳﻜﺲ ﭘﺎﺋﻴﻦ)اﻋﺪاد ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﺨﺘﻠﻒﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه ﺑﺮاي   TSFﻣﻴﺰان  2-8ﺟﺪول
  (ﺑﺎر ﺗﻜﺮار 99ﻣﻘﺎدﻳﺮ اﺣﺘﻤﺎل ﺑﺮ اﺳﺎس  ﺑﺎﻻاﻋﺪاد و  AVOMA ﺗﺴﺖﺑﺮ اﺳﺎس  TSFﻣﻴﺰان 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺮ  6در  ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪﻋﻼوه ﺑﺮ آﻧﺎﻟﻴﺰﻫﺎي آﻣﺎري اﻧﺠﺎم ﺷﺪه، ﻧﻤﻮدارﻫﺎي ﺷﺠﺮه اي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي 
ﺑﺮ ﻃﺒﻖ دﻧﺪروﮔﺮام ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ (. 2-11رﺳﻢ ﺷﺪ )ﺷﻜﻞ gninioj-robhgieNو ﺑﻪ روش   ieNاﺳﺎس ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ 
ﺗﻘﺴﻴﻢ  ﺷﺎﺧﻪ ﺳﻪﺑﻪ  ، ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﻨﺎﻃﻖاز  ﺳﻔﻴﺪﻫﺎي ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه ﻣﺎﻫﻲ  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻜﺎر رﻓﺘﻪ ﺗﻤﺎم ﻣﻌﻴﺎرﻫﺎي ﺣﺎﺻﻞ از
ﺷﺎﻣﻞ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎزﻧﺪران ،ﮔﻠﺴﺘﺎن و ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود و ﺷﺎﺧﻪ دوم  ﺷﺎﺧﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي رودﺧﺎﻧﻪ ﺗﺠﻦ،اول  ﺷﺎﺧﻪ ﺷﺪﻧﺪ، 
  ﺳﻮم ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن و ﺳﻔﻴﺪرود در آن ﺟﺎي ﮔﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖ. 
 
  
 رﺳﻢ ﺷﺪه اﺳﺖ .J.Nﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ ﻛﻪ ﺑﺮ اﺳﺎس روش ﻧﻤﻮدار ﺷﺠﺮه اي  - 2-11ﺷﻜﻞ
 
  ﺑﺤﺚ و ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي -3-3
اﻣﺮوزه ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻌﻨﻮان ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ وﺿﻌﻴﺖ اﻛﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ در ﻣﻨﺎﻃﻖ، ﻧﻮاﺣﻲ و ﻗﺒﺎﻳﻞ ﻣﺘﻔﺎوت ﻛﺎرﺑﺮد داﺷﺘﻪ و اﺑﺰار 
ﻲ و ﺧﺸﻜﻲ( ﻣﻨﺤﺼﺮ ﺑﻔﺮد و ﺗﻮاﻧﻤﻨﺪي ﺟﻬﺖ ارزﻳﺎﺑﻲ وﺿﻌﻴﺖ و روﻧﺪ ﻃﻮﻻﻧﻲ ﻣﺪت ﺟﻮاﻣﻊ زﻳﺴﺘﻲ )اﻋﻢ از آﺑ
ﺑﺎﺷﺪ. ارزﻳﺎﺑﻲ و ﻛﻨﺘﺮل اﻛﻮﻟﻮژي اﻛﻮﺳﻴﺴﺘﻤﻬﺎي آﺑﻲ، ﺑﻪ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي اﻛﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ ﻧﻴﺎز دارد ﻛﻪ در ﻃﻴﻔﻲ از  ﻣﻲ
ﻣﻌﻴﺎرﻫﺎي ﺟﻬﺎﻧﻲ و ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ ﻗﺎﺑﻞ ﺗﻔﺴﻴﺮ ﺑﺎﺷﺪ. ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻌﻨﻮان ﺷﺎﺧﺺ ﺷﺮاﻳﻂ اﻛﻮﺳﻴﺴﺘﻢ و ﻗﺎﺑﻠﻴﺖ ﺑﺮداﺷﺖ 
  .  )4002 ,.la te uohZ(رﺳﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪروﺷﻬﺎي ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻗﺎﺑﻞ ﺑﺮﺑﺎ ﻣﻨﺎﺑﻊ آﺑﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ 
ﻫﺎ و ﻳﺎ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي درون ﮔﻮﻧﻪ را آﺷﻜﺎر  ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺗﻔﺎوﺗﻬﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﮔﻮﻧﻪ  ANDtm ﻃﺒﻖ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت اﻧﺠﺎم آﻧﺎﻟﻴﺰ
 ,egN & reyugN(ﻫﺎي رده ﺑﻨﺪي آﺑﺰﻳﺎن ﺑﺮﺧﻮردار ﺑﺎﺷﺪ  اي ﺟﻬﺖ ﺣﻞ ﺗﻨﺎﻗﺾ ﺳﺎزد و ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ از ﺗﻮان ﻗﺎﺑﻞ ﻣﻼﺣﻈﻪ
  ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود  ﺗﺠﻦ  ﺳﻔﻴﺪرود  ﮔﻴﻼن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﺘﺎنﮔﻠﺴ  
 63/0 40/0 10/0 10/0 21/0 00/0  ﮔﻠﺴﺘﺎن
 74/0 50/0 10/0 31/0 00/0 400/0  ﻣﺎزﻧﺪران
 90/0 30/0 11/0 00/0 400/0 710/0  ﮔﻴﻼن
 10/0 20/0 00/0 300/0 220/0 320/0  ﺳﻔﻴﺪرود
 10/0 00/0 900/0 010/0 800/0 600/0  ﺗﺠﻦ
 00/0 610/0 420/0 500/0 100/0 100/0  ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٤٢
اﺑﺰار ﺗﻮاﻧﻤﻨﺪي ﺟﻬﺖ ارزﻳﺎﺑﻲ اﻟﮕﻮﻫﺎي ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن رودﻛﻮچ و آب  ANDtmﭘﻠﻲ ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ . )1002
ﻫﺘﺮزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺷﺎﺧﺼﻲ ﺑﺮاي ارزﻳﺎﺑﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺳﺖ و اﻫﻤﻴﺖ زﻳﺎدي  .(7002 ,.la te iahTﺷﻴﺮﻳﻦ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ) 
ﭘﺎﺳﺨﻲ ﺑﻪ ﺳﺎزش ﻫﺎ دارد زﻳﺮا ﺗﺎﻣﻴﻦ ﻛﻨﻨﺪه ﻃﻴﻒ وﺳﻴﻌﻲ از ژﻧﻮﺗﻴﭗ ﺑﻪ ﻋﻨﻮان  درﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺖ ﮔﻮﻧﻪ
ﭘﺬﻳﺮي در ﺷﺮاﻳﻂ ﻣﺘﻐﻴﺮ ﻣﺤﻴﻄﻲ اﺳﺖ. و ﺑﺴﻴﺎري از ﺧﺼﻮﺻﻴﺎت ﻣﻬﻢ اﻗﺘﺼﺎدي ﻣﺜﻞ رﺷﺪ، ﺑﺎروري و ﻣﻘﺎوﻣﺖ در 
ﺳﻄﺢ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﻫﺮ ﮔﻮﻧﻪ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﮔﻮﻧﻪ دﻳﮕﺮ و در ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي  ﺑﺮاﺑﺮ ﺑﻴﻤﺎري را ﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﻗﺮار ﻣﻴﺪﻫﺪ.
ﺗﻨﻮع در ﻣﺎﻫﻴﺎن آب ﺷﻮر ﺑﻴﺸﺘﺮ از ﻣﺎﻫﻴﺎن آب  ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻳﻚ ﮔﻮﻧﻪ ﻛﻪ در ﻫﺮ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﻴﺒﺎﺷﺪ ﻣﺘﻔﺎوت اﺳﺖ. ﻣﻴﺰان
 ,esivA dna ydooweD( ﺷﻴﺮﻳﻦ اﺳﺖ و ﻣﻘﺪار آن در ﻣﺎﻫﻴﺎن آﻧﺎدراﻣﻮس ﺑﻴﻨﺎﺑﻴﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن آب ﺷﻮر وﺷﻴﺮﻳﻦ اﺳﺖ 
  .)0002
ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه  0/22در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن  و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن در  0/29در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ در 
ﺑﺮاي ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﻮده اﺳﺖ.  0/55±0/30ﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ در ﻛﻞ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﻴﻦ اﺳﺖ. ﺿﻤﻦ اﻳﻨﻜﻪ ﻣ
 ﻏﻴﺮ ﺑﻪ) ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎ ﺗﻤﺎﻣﻲ در و ﺑﺮداري ﻧﻤﻮﻧﻪ اﻛﺜﺮ ﻣﻨﺎﻃﻖ در ﻛﻪ دﻫﺪ ﻣﻲ ﻧﺸﺎن ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ اﻓﺖ ﺿﺮاﻳﺐ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ
دارد. اﻳﻦ ﻧﺘﺎﻳﺞ  وﺟﻮد OH ﺑﻪ ﻧﺴﺒﺖ EH ﻣﻘﺎدﻳﺮ ﺑﻮدن ﺑﻴﺸﺘﺮ دﻳﮕﺮ ﻋﺒﺎرت ﺑﻪ ﻳﺎ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻛﺎﻫﺶ ( 2,1AC از
ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ ﻛﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ در ﺣﻮزه ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ﻛﺎﻫﺶ ﻳﺎﻓﺘﻪ ﻛﻪ ﻳﻜﻲ از دﻻﻳﻞ اﺻﻠﻲ آن 
ﻨﻮﻋﻲ ﺑﻪ دﻟﻴﻞ اﻳﻨﻜﻪ ﺼﻨاز ﺑﻴﻦ رﻓﺘﻦ ﻣﺤﻞ ﻫﺎي ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻃﺒﻴﻌﻲ و ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻣﺼﻨﻮﻋﻲ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. در ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻣ
دار ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮاي  ﻲ ﻛﺎﻫﺶ ﻣﻲ ﻳﺎﺑﺪ. از دﺳﺖ دادن ﻣﻌﻨﻲاﻧﺘﺨﺎب ﻃﺒﻴﻌﻲ ﺻﻮرت ﻧﻤﻴﮕﻴﺮد، ﺳﻄﺢ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜ
ﺗﻮاﻧﺪ  ﺑﺎﺷﺪ. ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﻛﻮﺗﺎه ﻣﺪت ﻣﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ زﻳﺎن ﺑﺎر ﺑﻮده و ﺑﺮ ﻣﻴﺰان ﺑﺮداﺷﺖ آﻧﻬﺎ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﮔﺬار ﻣﻲ
ﺑﻪ  در اﺻﻼح ﻧﮋاد و ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺑﻮدن ﺳﺎزﮔﺎري ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﻣﻮﺛﺮ ﺑﺎﺷﺪ. اﻳﻦ اﺛﺮ در ﺑﻠﻨﺪ ﻣﺪت، ﺑﺪﻟﻴﻞ اﻳﻨﻜﻪ ﭘﺘﺎﻧﺴﻴﻞ ﭘﺎﺳﺦ
ﺻﻴﺪ  .)1002 ,.la te divaD(دﻫﺪ  اﺳﺘﺮس در ﺧﺰاﻧﻪ ژﻧﻲ ﻣﺤﺪود ﻣﻲ ﺷﻮد، ﺑﺮﮔﺸﺖ ﭘﺬﻳﺮي ﺟﻤﻌﻴﺖ را ﻛﺎﻫﺶ ﻣﻲ
ﺗﻮاﻧﺪ  ﺑﻴﺶ از اﻧﺪازه ﻣﺎﻫﻴﺎن درﻳﺎﻳﻲ ﺑﺎﻋﺚ ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﮔﺮدﻳﺪه و از دﺳﺖ دادن ﺗﻨﻮع ژﻧﻬﺎي ﻛﻠﻴﺪي ﻣﻲ
ﮔﺮدد ﻛﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن  ﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎﻋﺚ ﻣﻲﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ ﻛﺎﻫ .)2002 ,.la te avothcelS(ﻣﻮﺟﺐ ﻛﺎﻫﺶ ذﺧﺎﻳﺮ ﮔﺮدد 
در ﻣﺒﺎرزه ﺑﺎ ﺗﻐﻴﻴﺮات ﺷﺮاﻳﻂ اﻛﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ ﻧﺎﺗﻮان ﮔﺮدﻧﺪ. ﺑﺎ ﺗﻐﻴﻴﺮات ﺷﺮاﻳﻂ اﻛﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ و ﻗﺎﺑﻠﻴﺖ ﺑﺮداﺷﺖ از 
ﺷﻮد. در ارزﻳﺎﺑﻲ و ﻛﻨﺘﺮل ﺑﻴﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ ﺑﻪ  اﻛﻮﺳﻴﺴﺘﻢ آﺑﻲ، اﻫﻤﻴﺖ ﺧﺼﻮﺻﻴﺎت ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن روﺷﻦ ﻣﻲ
 ﻴﻔﻲ از ﻣﻌﻴﺎرﻫﺎي ﺟﻬﺎﻧﻲ و ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ ﻗﺎﺑﻞ ﺗﻔﺴﻴﺮ ﺑﺎﺷﺪ. ﻫﺎي اﻛﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ ﻧﻴﺎز اﺳﺖ ﻛﻪ در ﻃ ﺷﺎﺧﺺ
( ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره، ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ را در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺗﺠﻦ، 9831ﻋﺒﺪاﻟﺤﻲ و ﻫﻤﻜﺎران )
ﺟﺎﻳﮕﺎه رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره اي ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ   8ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  آﻧﺎنرود  وﻟﻤﻴﺮ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻗﺮار دادﻧﺪ.ﺪﺷﻴﺮود، ﺳﻔﻴ
در رودﺧﺎﻧﻪ ﺗﺠﻦ ﺑﺪﺳﺖ آوردﻧﺪ. در  (0/71) در رودﺧﺎﻧﻪ ﺷﻴﺮود و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن را (0/79)را ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ 
( اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺖ، ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ اﻧﺪازه ﮔﻴﺮي ﺷﺪه در ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ 8831ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ دﻳﮕﺮي ﻛﻪ ﺗﻮﺳﻂ ﺷﺠﺎﻋﻲ )
( در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ 7002ن )و ﻫﻤﻜﺎرا iahTﺑﻮد.  0/25ﻧﮕﻴﻦ آن ﺎﺑﺪﺳﺖ اﻣﺪ ﻛﻪ ﻣﻴ 1ﺗﺎ  0/90ﺣﻮزه ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﻴﻦ 
 ٥٢… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
ﺑﺪﺳﺖ آوردﻧﺪ. ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ  0/68ﺗﺎ  0/04ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﭙﻮر ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ در وﻳﺘﻨﺎم، ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ را  ﺑﻴﻦ 
  ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﻛﺮدﻧﺪ. 0/08ﺗﺎ  0/53و ﻫﻤﻜﺎران ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ را در ﻣﺎﻫﻲ ﻛﭙﻮر ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﺑﻴﻦ  IL
، ﻣﻘﺪار  رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮارهﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش  )sisnenis resnepicA(( در ارزﻳﺎﺑﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ5002و ﻫﻤﻜﺎران ) oahZ
ﻋﻠﺖ ﻛﻤﺒﻮد  . آﻧﺎنﻧﻤﻮدﻧﺪاﻧﺪازه ﮔﻴﺮي   7و ﻣﺘﻮﺳﻂ ﺗﻌﺪاد اﻟﻞ در ﻫﺮﻟﻮﻛﻮس را  0/45ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ را 
ﻛﻪ ﻗﺒﻞ از ﺳﺎﺧﺘﻪ ﺑﻮدﻧﺪﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ را اﻧﺪازه ﻛﻮﭼﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﻮﺛﺮ ﻧﺪاﻧﺴﺘﻪ اﻧﺪ زﻳﺮا ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎﻧﻲ 
 . در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪﺟﻤﻌﻴﺖ ﺑﻪ اﻧﺪازه ﻛﺎﻓﻲ ﺑﺰرگ ﺑﻮدﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه ﺑﻮدﻧﺪ و ودﺧﺎﻧﻪ ﻳﺎﻧﮓ ﺗﺴﻪ ﺷﺪن ﺳﺪ ﺑﺮ روي ر
وﺗﻘﺴﻴﻤﺎت ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﻧﺴﺒﺖ  gnideerbnI( ) ﺑﻪ وﺟﻮد اﻟﻠﻬﺎي ﺻﻔﺮ، ﺗﻼﻗﻲ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪياﺣﺘﻤﺎﻻ ﻫﻤﻮزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﺎﻻ را 
   دادﻧﺪ.
ﻣﻴﺰان  (amarb simarbA)( در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي  اﻳﺮاﻧﻲ و آذري ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻴﻢ 7002ﻗﺎﺳﻤﻲ و ﻫﻤﻜﺎران )
ﺑﺎ ﻣﺘﻮﺳﻂ ﺗﻌﺪاد اﻟﻞ  0/7و درﺟﻤﻌﻴﺖ آذري  3/9ﺑﺎ ﻣﺘﻮﺳﻂ ﺗﻌﺪاد اﻟﻞ  0/53ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ را درﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي اﻳﺮاﻧﻲ 
ﮔﺰارش ﻛﺮده و ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺑﻮدن ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ در ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي اﻳﺮاﻧﻲ را ﺑﻪ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻌﺪاد واﻟﺪﻳﻦ ﻛﻢ در   7/4
( در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ 7002و ﻫﻤﻜﺎران ) ihsinatiK دادﻧﺪ.ﺗﻜﺜﻴﺮﻣﺼﻨﻮﻋﻲ و وﺟﻮد اﻟﻠﻬﺎي ﻧﻮل ﻧﺴﺒﺖ 
اﻟﻞ    6-32ﺑﺎ  0/66 – 0/37ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده ازروش ﻣﺎﻳﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ   ﻣﻴﺰان ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ را  uosam suhcnyhrocnO
 ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده ازروش simalep sunowustaK( در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ 8002و ﻫﻤﻜﺎران )  sezeneMﺑﺮآورد ﻧﻤﻮدﻧﺪ. 
  اﻟﻞ  ﺑﺮآورد ﻧﻤﻮدﻧﺪ.  7-03ﺑﺎ  0/35 –1ﻣﻴﺰان ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ را 
واﻳﻨﺒﺮگ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. راﺑﻄﻪ اي ﻛﻪ ﭘﻴﺶ -از دﻳﮕﺮ ﻣﻮاردي ﻛﻪ در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ، ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي
 -ديﺑﻴﻨﻲ ﻫﺎي ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ اﺧﻼف را ﺑﺮ ﺣﺴﺐ ﻓﺮاواﻧﻴﻬﺎي ﮔﺎﻣﺘﻲ )اﻟﻠﻲ( ﺧﺰاﻧﻪ ژن واﻟﺪﻳﻦ ﺑﻴﺎن ﻣﻲ ﻛﻨﺪ، ﻗﺎﻧﻮن ﻫﺎر
واﻳﻨﺒﺮگ ﻧﺎﻣﻴﺪه ﻣﻲ ﺷﻮد. ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داد ﻛﻠﻴﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ  ﺑﻪ ﺟﺰ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن و ﺗﺠﻦ در ﺟﺎﻳﮕﺎه 
. (<P0/50)ﻧﺪواﻳﻨﺒﺮگ را ﻧﺸﺎن داد –اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي  2WFMو ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ ﮔﻴﻼن در ﺟﺎﻳﮕﺎه   4COL
اﻧﺪ داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﺪ. وﺟﻮد ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺑﺰرگ ﺑﺎ آﻣﻴﺰش واﻳﻨﺒﺮگ دﻻﻳﻞ ﻣﺘﻌﺪدي ﻣﻲ ﺗﻮ-اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي
(، ﻋﺪم وﺟﻮد ﻓﺸﺎر ﺟﻬﺶ و ﻣﻴﻮز ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ wolf eneg(،  ﻋﺪم ﻣﻬﺎﺟﺮت )noitceles(، ﻋﺪم اﻧﺘﺨﺎب)tfirdاﺗﻔﺎﻗﻲ)
( اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه 8002و ﻫﻤﻜﺎران )  sezeneMﻟﺖ ﺗﻌﺎدل  ﻣﻮﺛﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ. ﺎدرﺑﺮﻗﺮاري ﺣ
را ﺑﻪ وﺟﻮد اﻟﻠﻬﺎي ﻧﻮل و اﺷﺘﺒﺎﻫﺎت اﻟﻞ ﺧﻮاﻧﻲ و ﺑﺎﻻ ﺑﻮدن ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ در  simalep sunowustaKدرﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي  
( ( اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه درﻣﻄﺎﻟﻌﻪ 7002و ﻫﻤﻜﺎران ) ihsinatiKﻟﻮﻛﻮﺳﻬﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺎﺗﻼﻳﺘﻲ ﻧﺴﺒﺖ دادﻧﺪ. 
( 5002درﺳﺎل ) و ﻫﻤﻜﺎران oahZرا ﺑﻪ ﺧﻄﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻧﺴﺒﺖ دادﻧﺪ.  uosam suhcnyhrocnOﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ 
واﻳﻨﺒﺮگ را ﺑﻪ وﺟﻮد اﻟﻠﻬﺎي  -ﻧﻴﺰ اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي )sisnenis resnepicA(در ارزﻳﺎﺑﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ 
 ﻧﺴﺒﺖ دادﻧﺪ. gnideerbnI(و ﺗﻼﻗﻲ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي) llun(ﺻﻔﺮ)
ﻪ واﻳﻨﺒﺮگ را ﺑ -اﻧﺤﺮاف در ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي auhrom sudaG( در ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﺮﻛﻴﺐ ذﺧﺎﻳﺮ 6002و ﻫﻤﻜﺎران ) elhaD 
ﻫﺎ  ﻫﺎي ﻧﻮل، راﻧﺶ ژﻧﺘﻴﻜﻲ، اﻧﺘﺨﺎب، ﻣﺨﻠﻮط ﺷﺪن و ﻏﻴﺮ ﻛﺎﻓﻲ ﺑﻮدن ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻋﻠﺖ اﻓﺰاﻳﺶ ﻫﻮﻣﻮزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ، آﻟﻞ
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٦٢
 -اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي )suicul xosE(( در ﺑﺮرﺳﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ اردك ﻣﺎﻫﻲ5002و ﻫﻤﻜﺎران )   ettgriBداﻧﺪ.   ﻣﻲ
. اﻳﺸﺎن اﻳﻦ اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل را <P( 0/10<P , 0/50% ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ﺑﻪ ازاي ﻛﻞ ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻛﺮد)01واﻳﻨﺒﺮگ در
 ﺑﻪ اﻧﺪازه ﻛﻮﭼﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻧﺎﺷﻲ از ﺣﻮادث ﺑﻌﺪ از ﻋﺼﺮ ﻳﺨﺒﻨﺪان ﻧﺴﺒﺖ دادﻧﺪ.
ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻫﻤﺴﻮ ﺑﺎ ﺣﻮادث ﺗﺎرﻳﺨﻲ  ، ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ وﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ﺑﻪ ﻃﻮر ﻗﺎﺑﻞ ﻣﻼﺣﻈﻪ اي ﺑﺴﺘﻪ ﺑﻪ راﻧﺶ
ﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎﻻﺗﺮ و ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺗﺮي را ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ در ﺑﻴﻦ آﺑﺮﻳﺎن، ﻣﺎﻫﻴﺎن درﻳﺎﻳﻲ ﺗ ﺗﻐﻴﻴﺮﻣﻲ ﻛﻨﺪ.ﺑﻠﻨﺪ ﻣﺪت 
ﻣﺎﻫﻴﺎن آب ﺷﻴﺮﻳﻦ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﻨﺪ در ﺣﺎﻟﻲ ﻛﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن آب ﺷﻴﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﭘﺎﻳﻴﻦ و ﺗﻤﺎﻳﺰژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎﻻﺗﺮي را 
ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن درﻳﺎﻳﻲ ﻧﺸﺎن ﻣﻴﺪﻫﻨﺪ. اﻳﻦ ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺑﻪ اﻧﺪازه ﺑﺰرگ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﻮﺛﺮ و ﭘﺘﺎﻧﺴﻴﻞ ﺑﺎﻻي ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ 
ﻬﺎي درﻳﺎﻳﻲ و اﻧﺪازه ﻛﻮﭼﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﻮﺛﺮ و ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﻣﺤﺪود در ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي آب ﺷﻴﺮﻳﻦ ﻧﺴﺒﺖ داده درﻣﺤﻴﻄ
 .)5002 ,.la te ettgirB(ﻣﻲ ﺷﻮد
در ﺑﺮآورد ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺑﺎﻳﺪ از اﻓﺮاد ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﻳﻚ ﻧﺴﻞ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻛﺮد. ﻣﻌﻤﻮﻻ ﻣﻮﺟﻮداﺗﻲ ﻛﻪ  
ﻲ ﻫﺴﺘﻨﺪ ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ اﻃﻼﻋﺎت ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ، اﻏﻠﺐ اﻓﺮاد را از دوره زﻧﺪﮔﻲ ﻃﻮﻻﻧﻲ دارﻧﺪ داراي ﻫﻢ ﭘﻮﺷﺎﻧﻲ ﻧﺴﻠ
ﮔﻴﺮد راه ﺳﺎده ﺑﺮاي ﻓﻘﺪان  ﻛﻨﺪ. وﻗﺘﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري در ﺑﻴﺶ از ﻳﻚ زﻣﺎن ﺻﻮرت ﻣﻲ ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻲ ﻧﺴﻞ
اﻣﺎ ﻫﻴﭻ ﻳﻚ  ، ﻣﺪﻟﻬﺎي ﻣﺨﺘﻠﻔﻲ ﺑﺮاي ﺟﻬﺶ ﭘﻴﺸﻨﻬﺎد ﺷﺪه اﺳﺖﻫﺎﺳﺖ.  ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻮﻗﺘﻲ ﺗﺴﺖ ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺑﻪ ﻃﻮر ﻣﻌﻤﻮل در  TSFو  TSRﻧﻴﺴﺘﻨﺪ.  ﺟﺎﻳﮕﺎه رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﻫﺎﻫﺎي اراﺋﻪ ﺷﺪه ﺑﻪ ﻃﻮر ﻛﺎﻣﻞ ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﺮاي  از ﻣﺪل
ﺷﻮﻧﺪ و ﻫﺮ ﻳﻚ ﻣﺴﺘﻘﻴﻤﺎ و ﻳﺎ از ﻣﻴﺎن ارﺗﺒﺎط  ﺗﻮﺻﻴﻒ ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺟﻤﻌﻴﺖ در ﺳﻄﻮح ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ
از ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻧﮕﻬﺪاري داﻣﻨﻪ وﺳﻴﻌﻲ از ﺑﺎ ﺗﻌﺪاد ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﻮﺛﺮ ﺑﺮآورد ﻛﻨﻨﺪه ﺗﻤﺎﻳﺰ ﻫﺴﺘﻨﺪ. ﻫﺪف اﺻﻠﻲ در ﺣﻔﺎﻇﺖ 
ﺷﻮد ﻛﻪ ﺗﻐﻴﻴﺮ ﭘﺬﻳﺮي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻮﺟﻮد از دﺳﺖ  ﻫﺎ ﻫﻨﮕﺎﻣﻲ ﺣﻔﻆ ﻣﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺳﺖ. ﺳﺎزﮔﺎري و ﺑﻘﺎي ﮔﻮﻧﻪ
ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/320) TSFدر اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داده ﻛﻪ ﺣﺪاﻛﺜﺮ (. 7991 ,looraC dna effeMﻧﺮود )
ﺑﺮ اﺳﺎس آﻧﺎﻟﻴﺰ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﮔﻴﻼن،  ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود ﺑﺎ ﺳﻔﻴﺪرود و ﺗﺠﻦ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.
. ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ (<P0/50)ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﺳﻔﻴﺪرود، ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﺗﺠﻦ، ﻣﺎزﻧﺪران ﺑﺎ ﺳﻔﻴﺪرود و  ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﺗﺠﻦ ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد 
 1ﺖ ﻫﺎ درﺻﺪ و ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴ 77درﺻﺪ، داﺧﻞ اﻓﺮاد  22ﻃﺒﻖ ﻣﺤﺎﺳﺒﺎت اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ اﻓﺮاد ﻫﺮ ﻣﻨﻄﻘﻪ 
در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ، وﺟﻮد ﺟﺮﻳﺎﻧﻬﺎي ژﻧﻲ ﺑﻴﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ  TSFدرﺻﺪ ﺑﻮده اﺳﺖ. ﻳﻜﻲ از دﻻﻳﻞ ﻣﻘﺪار ﭘﺎﺋﻴﻦ 
  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﺷﺪه، ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.  
اﺧﺘﻼف ﻣﻌﻨﻲ داري را ﺑﺎ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﻨﺎﻃﻖ  ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎيﺑﻴﻦ  TSFدر ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺷﺠﺎﻋﻲ و ﻫﻤﻜﺎران )...( ﻣﻘﺪار 
ﺗﻔﺎوت آﻧﻬﺎ ﻛﻪ ﺣﺎﻛﻲ از وﺟﻮد ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﻣﺘﻔﺎوت اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ در ﺟﻨﻮب درﻳﺎي ﺧﺰر و ( <P 0/10)ﻫﻢ ﻧﺸﺎن دادﻧﺪ 
ﭘﺎﻳﻴﺰه ﺗﺎﻻب ﻧﮋاد ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي رودﺧﺎﻧﻪ ﻛﻮرا و TSF( .=/281. ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ )اﺳﺖﺟﻤﻌﻴﺖ ﻛﻮرا  ﺑﺎ 
و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ  0/710ﻴﺪ را ﺑﺮاي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔ TSF( ﺣﺪاﻛﺜﺮ 9831ﻋﺒﺪاﻟﺤﻲ و ﻫﻤﻜﺎران )اﻧﺰﻟﻲ ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪ . 
 yekoS )akren suhcnihrocnO(درﺗﻌﻴﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ اﻓﺮاد  (2002و ﻫﻤﻜﺎران )  mahcaeB ﺑﺪﺳﺖ آوردﻧﺪ. 0/700آن را 
% اﻓﺮاد 69% از اﻓﺮادﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ در درﻳﺎﭼﻪ ﻫﺎ ﺑﻪ ﻳﻚ درﻳﺎﭼﻪ و 98ﺗﺨﻤﻴﻦ زدﻧﺪ و  0/60را  TSFﻣﻴﺰان   nomlas
 ٧٢… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
( در ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر 6002و ﻫﻤﻜﺎران ) reirrahCرودﺧﺎﻧﻪ ﺗﻌﻠﻖ داﺷﺘﻨﺪ. ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ  ﺑﻪ ﻳﻜﻲ از دو 
و ﻓﺎﺻﻠﻪ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ را ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﻜﺮدﻧﺪ و ﺳﺎﺧﺘﺎر TSF ارﺗﺒﺎط ﻣﺜﺒﺘﻲ ﻣﻴﺎن ﻣﻘﺪار suihcallop suihcalloPژﻧﺘﻴﻜﻲ 
  ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺿﻌﻴﻒ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ را ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺑﺎﻻ ﺑﻴﻦ ﻣﻮﻟﺪﻳﻦ اﻋﻼم ﻛﺮدﻧﺪ.
ﻧﻲ و ذﺧﺎﻳﺮ ژﻧﺘﻴﻜﻲ از اﻫﻤﻴﺖ ﺑﺎﻻﺋﻲ ﺑﺮﺧﻮردار ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﺎ ﻧﺸﺎن داده ﻛﻪ ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﺣﻔﻆ ﺗﻨﻮع ژ
ﻣﺘﺎﺳﻔﺎﻧﻪ در ﺣﺎل ﺣﺎﺿﺮ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ در ﺣﺪ ﭘﺎﺋﻴﻦ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ اﻳﻦ ﻛﺎﻫﺶ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ اﺛﺮات ﻣﻨﻔﻲ ﺑﺮ 
دﻫﺪ. اﮔﺮ ﺷﺮاﻳﻂ  ﺶ ﻣﻲوﺟﻮد ﺗﻨﻮع ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ، ﺷﺎﻧﺲ ﺑﻘﺎي ﺟﻤﻌﻴﺖ را اﻓﺰاﻳذﺧﺎﻳﺮ اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ارزﺷﻤﻨﺪ داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﺪ. 
ﻳﺎﺑﻨﺪ.  ﻫﺎي ﻧﺎﺳﺎزﮔﺎر ﻛﺎﻫﺶ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ و ژﻧﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي ﺳﺎزﮔﺎر ﺑﺎ ﺷﺮاﻳﻂ ﺟﺪﻳﺪ ﺣﻔﻆ ﻣﻲ ﻣﺤﻴﻂ ﺗﻐﻴﻴﺮ ﻛﻨﺪ، ژﻧﻮﺗﻴﭗ
ﺷﻮد ﻛﻪ ﺣﺪاﻗﻞ ﺑﻌﻀﻲ از اﻓﺮاد ﺟﻤﻌﻴﺖ در ﺑﺮاﺑﺮ ﺗﻐﻴﻴﺮ ﺷﺮاﻳﻂ ﻣﺤﻴﻂ زﻧﺪه ﺑﻤﺎﻧﻨﺪ.  ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ، ﺗﻨﻮع ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ ﺑﺎﻋﺚ ﻣﻲ
ﻫﺎي ﺳﺎزﮔﺎرﺗﺮ  ﺷﻮد ﺗﺎ ﻓﺮاواﻧﻲ ژﻧﻮﺗﻴﭗ ﻨﺶ اﻓﺮاد ﺳﺎزﮔﺎرﺗﺮ ﺳﺒﺐ ﻣﻲوﻟﻲ از ﺳﻮي دﻳﮕﺮ، اﻧﺘﺨﺎب ﻃﺒﻴﻌﻲ ﺑﺎ ﮔﺰﻳ
  اﻓﺰاﻳﺶ ﻳﺎﺑﺪ. 
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٨٢
  ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ -4
  روش ﻛﺎر-4-1
  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري-4-1-1
)درﻳﺎ( از ﺳﻮاﺣﻞ ﮔﻴﻼن )ﻣﺤﺪوده اﻧﺰﻟﻲ(، ﺳﻮاﺣﻞ ﻣﺎزﻧﺪران  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري از ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻮرﭘﺮه
(. 3-1ﺪوده ﮔﻤﻴﺸﺎن( و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﺟﻤﻊ آوري ﮔﺮدﻳﺪه اﺳﺖ)ﺷﻜﻞ )ﻣﺤﺪوده اﻣﻴﺮ آﺑﺎد(، ﺳﻮاﺣﻞ ﮔﻠﺴﺘﺎن )ﻣﺤ
ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺟﻤﻊ آوري  04ﻧﻤﻮﻧﻪ و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﻧﻴﺰ  04ﻋﺪد ﺑﻮده ﻛﻪ از ﺳﻮاﺣﻞ ﻫﺮ اﺳﺘﺎن  061ﺗﻌﺪادﻛﻞ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ 
ﺑﻪ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه  ANDﮔﺮدﻳﺪ. ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﭘﺲ از ﺻﻴﺪ، ﺑﺎﻟﻪ دﻣﻲ ﻣﺎﻫﻲ در اﻟﻜﻞ ﻣﻄﻠﻖ ﺗﺜﺒﻴﺖ و ﺟﻬﺖ اﺳﺘﺨﺮاج 
 ﻟﻜﻮﻟﻲ ﭘﮋوﻫﺸﻜﺪه اﻛﻮﻟﻮژي درﻳﺎي ﺧﺰر ﻣﻨﺘﻘﻞ ﺷﺪه اﺳﺖ. ژﻧﺘﻴﻚ ﻣﻮ
 
  
  : ﻣﻮﻗﻌﻴﺖ ﻣﺤﻞ ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري از ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ در ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر3-1ﺷﻜﻞ
  
  
  RCPو واﻛﻨﺶ AND اﺳﺘﺨﺮاج  -4-1-2
اﺑﺘﺪا ﻧﻴﺎز  RCP)ﻓﺼﻞ دوم( اﻧﺠﺎم ﺷﺪ. ﺑﺮاي اﻧﺠﺎم واﻛﻨﺶ  2-1-2ﻣﻄﺎﺑﻖ روش ذﻛﺮ ﺷﺪه در ﺑﻨﺪ   ANDاﺳﺘﺨﺮاج 
ﺟﻔﺖ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره اﺳﺘﻔﺎده  7ﻃﺮاﺣﻲ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ از  ﺑﻪ
  (.3-1ﺷﺪ)ﺟﺪول
 ٩٢… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
  ﺑﺮاي ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ رﻳﺰﻣﺎﻫﻮارهﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده درﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ  ﻣﺸﺨﺼﺎت 3-1ﺟﺪول
 gnilaennA ecneuqes remirP sucoL
 )C°( /pmet
 eziS
 )pb(
 noisseccA
 /oN
 ecnerefeR
 CATTTGTAGGTCGTAGCAGAA :F 2,1aC
 ATGACGGCCCTATTCGATATC :R
 ,.la te iksosmiD 375772FA 231-401 15
 0002
 CAGACGCAGGGAGTGACAGG :F 4,3aC
 GGCATTTTAAACCCCCGATCT :R
 ,.la te iksosmiD 475772FA 272-802 06
 0002
 ATGTTCGTGGTAGGTGAGTT :F 6,5aC
 :R
 AATCCATTGAAAACCGTTACG
 ,.la te iksosmiD 575772FA 271-841 55
 0002
 ACACGATACGGTACGAAGTG :F 8,7aC
 :R
 CACATACGACCGTGAAAGGAC
 ,.la te iksosmiD 675772FA 061-821 75
 0002
 TAAATACCAAAGCGAGGACG :F 3ocL
 GGAAACACAGGACGGACAAA :R
 ,.la te renruT 977813YA 482-652 85
 4002
 TAT CAG AAC CGA CAC ATT :F 5ocL
 TG
 TCA TTC GTT TTA GTG AAC :R
 CG
 ,.la te renruT 677813YA 821-401 75
 4002
WFM
 2
 GAGACGTCATCGGGCCACAC :F
 CGTTTGACGGACGTGACGTG :R
 te snamjioorC 521441FE 422-802 75
 7991 ,.la
 
، esaremylop AND qaTواﺣﺪ آﻧﺰﻳﻢ  1، 002Mµﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ  PTNd(، 01X) RCPﺑﺎﻓﺮ  5lµﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  RCPواﻛﻨﺶ 
اي ﻛﻪ ﺣﺠﻢ ﻧﻬﺎﻳﻲ ﻣﺤﻠﻮل واﻛﻨﺶ ﺑﻪ  ﻫﺪف و آب ﻣﻘﻄﺮ ﺑﻪ اﻧﺪازه AND 001gnﺗﺎ  05، 2/5Mmﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ  2lCgM
 1درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت  49واﺳﺮﺷﺘﻪ ﻛﺮدن  ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ دﺳﺘﮕﺎه ﺗﺮﻣﺎل ﺳﺎﻳﻜﻠﺮ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ:  .ﺑﺮﺳﺪ، اﻧﺠﺎم ﺷﺪ 02lµ
درﺟﻪ  27ﺑﺴﻂ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺛﺎﻧﻴﻪ و 03ﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد در ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﻤﺪت درﺟﻪ ﺳ 06ﺗﺎ  55دﻗﻴﻘﻪ،اﻟﺤﺎق ﭘﺮاﻳﻤﺮ
و  05 bpﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﺎرﻛﺮ  RCPﭼﺮﺧﻪ ﺑﻮده اﺳﺖ. ﻛﻤﻴﺖ و ﻛﻴﻔﻴﺖ ﻣﺤﺼﻮل  03دﻗﻴﻘﻪ ﺑﺮاي  1ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت 
     .درﺻﺪ و رﻧﮓ آﻣﻴﺰي ﻧﻴﺘﺮات ﻧﻘﺮه ﻣﺸﺎﻫﺪه و ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ 6اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ژل ﭘﻠﻲ اﻛﺮﻳﻞ آﻣﻴﺪ 
  
     آﻧﺎﻟﻴﺰ آﻣﺎري -4-1-3
 ﻓﺮاواﻧﻲ آﻟﻠﻲ، ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر و ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه، ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي واﻗﻌﻲ و ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي ﻣﻮﺛﺮ در ﺟﺎﻳﮕﺎه
 -ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي,  )2791( ieNﺑﺮ اﺳﺎس ﻫﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺘﻲ، ﺷﺎﺧﺺ ﺷﺎﻧﻮن، ﻣﺎﺗﺮﻳﺲ ﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ
ﮔﺮوه ﻳﺎ  3 ﻣﻨﻄﻘﻪ و 4، ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮ اﺳﺎس ﺳﻠﺴﻠﻪ ﻣﺮاﺗﺐ ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ، ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ TSF ﻣﻘﺪار، 2χواﻳﻨﺒﺮگ ﺑﺮ اﺳﺎس 
 eneGدر ﻧﺮم اﻓﺰار  0/10درﺳﻄﺢ اﺣﺘﻤﺎل  AVOMA( ﺑﺮ اﺳﺎس ﺗﺴﺖ ﻣﺎزﻧﺪران و ﮔﻠﺴﺘﺎن، ﮔﻴﻼن ﻧﺎﺣﻴﻪﻧﺎﺣﻴﻪ )ﺷﺎﻣﻞ 
  .)5002 ,esuomS dna llakaeP(. ﮔﺮدﻳﺪ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ 6 noisrev xelA
 AGEMﻧﺮم اﻓﺰار  ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  gninioj-robhgieNروش ﻪ ﺑﻴﻜﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘدرﺧﺖ ﻣﻮﺿﻊ ﺷﻨﺎﺳﻲ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﺑﺮ اﺳﺎس 
  .)7002 ,.la te arumaT( ﺗﺮﺳﻴﻢ ﮔﺮدﻳﺪ 4 noisrev
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٠٣
  ﻧﺘﺎﻳﺞ -4-2
اﺳﺘﺨﺮاج  ANDﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ اﻧﺠﺎم ﺷﺪ. ﻛﻤﻴﺖ وﻛﻴﻔﻴﺖ  ﺑﻪ روش اﺳﺘﺎت ﺳﺪﻳﻢ در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ AND اﺳﺘﺨﺮاج 
ﻴﻮﻓﺘﻮﻣﺘﺮ ﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ ﻛﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ آن ﺑﻪ ﺷﺮح ذﻳﻞ % و دﺳﺘﮕﺎه ﺑ1ﺷﺪه ﺑﻪ دو روش اﺳﺘﻔﺎده از ژل آﮔﺎرز 
  ﺑﺎﺷﺪ. ﻣﻲ
ﺑﺮ روي ژل آﮔﺎرز )ﻳﻚ درﺻﺪ( و ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺗﻴﺰي و ﺷﺪت ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي ﺗﻮﻟﻴﺪ  ANDﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪت وﺿﻮح ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي 
اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه از ﺑﺎﻟﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ از ﻛﻴﻔﻴﺖ و ﻛﻤﻴﺖ ﻣﻨﺎﺳﺒﻲ ﺑﺮاي اﺳﺘﻔﺎده در    ANDﺷﺪه ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ 
 ،در ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﺟﺎﻳﮕﺎه 7ﻣﻲ . ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﺗﻤﺎﺑﺎﺷﺪ ﺑﺮﺧﻮردار ﻣﻲ RCPﻫﺎي  آزﻣﺎﻳﺶ
آورده ﺷﺪه اﺳﺖ. ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﺟﺪول  3-8اﻟﻲ  3-2و ﺷﻜﻞ ﻫﺎي  3-2ﻛﻪ ﺟﺰﺋﻴﺎت آن در ﺟﺪول  هﻣﻮرف ﺑﻮد ﭘﻠﻲ
-3ﻴﻦ ﺟﺪول ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﻫﻤﭽﻨ  5PYSو ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آﻟﻞ در ﺟﺎﻳﮕﺎه  4PYSﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪاد اﻟﻞ در ﺟﺎﻳﮕﺎه 
  ﻓﺮاواﻧﻲ ﻫﺮ ﻳﻚ از آﻟﻠﻬﺎ را در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ. 3
 
  ﻛﻠﻤﻪدر ﻣﺎﻫﻲ  رﻳﺰﻣﺎﻫﻮارهﺧﺼﻮﺻﻴﺎت و ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از ﺑﺮرﺳﻲ ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي  3-2ﺟﺪول 
 ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ  (bpﻣﺤﺪاده آﻟﻠﻲ) ﺗﻌﺪاد ﭼﺮﺧﻪ C°دﻣﺎي اﺗﺼﺎل  ﺟﺎﻳﮕﺎه
  6  211-231  03  15 2,1AC
  9  802-272 03  06  4,3AC
  7  841-271 03  55  6,5AC
  8  821-061 03  75  8,7AC
  6  652-482 03  85 3OCL
  6  401-821 03  75  5OCL
  5  802-422 03  06  2WFM
 
 
  ﻓﺮواﻧﻲ آﻟﻠﻬﺎ در ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎ و ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ 3-3ﺟﺪول 
  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  آﻟﻞ  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 2,1AC
 51/0 52/0 52/0 42/0 211
 12/0 13/0 33/0 92/0 611
 12/0 31/0 51/0 52/0 021
 31/0 60/0 00/0 00/0 421
 61/0 31/0 81/0 91/0 821
 41/0 31/0 01/0 40/0 231
 4,3AC
 61/0 51/0 12/0 10/0 802
 12/0 12/0 62/0 31/0 212
 50/0 60/0 50/0 41/0 612
 31/0 51/0 11/0 31/0 022
 31/0 51/0 11/0 31/0 822
 90/0 60/0 60/0 80/0 842
 80/0 80/0 60/0 61/0 062
 90/0 60/0 60/0 80/0 462
 80/0 80/0 60/0 61/0 272
 40/0 50/0 80/0 31/0 841 6,5AC
 ١٣… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  آﻟﻞ  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 32/0 02/0 91/0 14/0 251
 00/0 00/0 00/0 80/0 651
 41/0 51/0 11/0 92/0 061
 61/0 81/0 12/0 50/0 461
 03/0 03/0 13/0 50/0 861
 41/0 31/0 01/0 00/0 271
 8,7AC
 00/0 00/0 00/0 60/0 821
 12/0 62/0 81/0 80/0 231
 12/0 62/0 81/0 12/0 631
 92/0 42/0 33/0 81/0 041
 92/0 42/0 33/0 81/0 441
 00/0 00/0 00/0 80/0 841
 00/0 00/0 00/0 11/0 651
 00/0 00/0 00/0 11/0 061
 3OCL
 61/0 11/0 01/0 51/0 652
 30/0 00/0 00/0 40/0 862
 02/0 53/0 54/0 83/0 272
 42/0 51/0 00/0 00/0 672
 12/0 52/0 82/0 62/0 082
 61/0 41/0 81/0 81/0 482
 5OCL
 02/0 02/0 12/0 12/0 401
 00/0 00/0 00/0 40/0 801
 91/0 32/0 91/0 12/0 611
 02/0 52/0 03/0 82/0 021
 82/0 92/0 03/0 62/0 421
 41/0 40/0 00/0 00/0 821
 4WM
 81/0 13/0 15/0 64/0 802
 82/0 81/0 41/0 51/0 212
 32/0 91/0 82/0 42/0 612
 61/0 61/0 40/0 90/0 022
 61/0 61/0 40/0 60/0 422
  
 
  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  2,1AC اﻳﻤﺮاﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -3- 2ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ ﺑﺮ روي 
  
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٢٣
  
  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي 4,3AC اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -3- 3ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ ﺑﺮ روي  
  
 
  
  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  6,5AC ﺮاﻳﻤﺮاﺳﺘﻔﺎده از ﭘ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -3- 4ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ ﺑﺮ روي 
  
 
  
  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  8,7AC اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -3- 5ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ ﺑﺮ روي 
 
 ٣٣… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
  
  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  3OCL ﭘﺮاﻳﻤﺮاﺳﺘﻔﺎده از  ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -3- 6ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ ﺑﺮ روي 
 
 
 ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  5OCL اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -3- 7ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﻛﻠﻤﻪ ﺑﺮ روي  ﻣﺎﻫﻲ
  
 
 
  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  2WFM ﺮاﻳﻤﺮاﺳﺘﻔﺎده از ﭘ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -3- 8ﺷﻜﻞ 
 %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ ﺑﺮ روي 
  
  ﻣﻮﺛﺮو  ﻬﺎي واﻗﻌﻲآﻟﻠ-4-2-1
 ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط 4,3AC  ﺟﺎﻳﮕﺎه در  واﻗﻌﻲ اﻟﻞ ﺗﻌﺪاد ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ 3-4ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﺟﺪول 
 .ﺑﺎﺷﺪ آﻟﻞ( ﻣﻲ 4)  8,7ACﺟﺎﻳﮕﺎه   در آن ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ و آﻟﻞ( ﺑﻮده  9)و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود  ،ﻣﺎزﻧﺪران، ﮔﻴﻼن
   ﺟﺎﻳﮕﺎه در آن ﻣﻘﺪار ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﻫﺎي درﻧﻤﻮﻧﻪ 4,3AC ﺟﺎﻳﮕﺎه در(  اﻟﻞ 7/85)ﻣﻮﺛﺮ اﻟﻞ ﺗﻌﺪاد ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ
( در 6/41ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﻲ ) .ﺑﻮده اﺳﺖ( اﻟﻞ 2/87) ﻣﺎزﻧﺪران ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ  ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط 2FWM
( 4/78ﺿﻤﻦ اﻳﻨﻜﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ آﻟﻞ ﻣﻮﺛﺮ )  .ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ ﻣﺎزﻧﺪران( در 5/92و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن )ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن 
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٤٣
ﻗﺎﺑﻞ ذﻛﺮ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﻲ و  .ﺑﻮد ﻣﺎزﻧﺪران( در 4/31و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن ) ﮔﻠﺴﺘﺎندر ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي 
  .ﺑﻮده اﺳﺖ 4/67±0/52و  5/57±0/03ﻣﻮﺛﺮ در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
 
 
 ﻛﻠﻤﻪ( ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي  ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه در ﻣﺎﻫﻲ  EN( وﻣﻮﺛﺮ ) ANﺗﻌﺪاد اﻟﻞ واﻗﻌﻲ) 3-4لﺟﺪو
  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 
  EN AN  EN AN  EN AN  EN AN
 67/5 00/6 47/4 00/6 23/4 00/5 02/4 00/5 2,1AC
 85/7 00/9 73/7 00/9 53/6 00/9 96/7 00/9  4,3AC
 58/4 00/6 79/4 00/6 58/4 00/6 85/3 00/6  6,5AC
 19/3 00/4 99/3 00/4 76/3 00/4 18/6 00/8  8,7AC
 31/5 00/6 81/4 00/5 41/3 00/4 97/3 00/5  3oCL
 77/4 00/5 22/4 00/5 48/3 00/4 32/4 00/5 5COL
 77/4 00/5 26/4 00/5 87/2 00/5 92/3 00/5  2WFM
  5/52  5/68  4/78  5/17  4/31  5/92  4/08  6/41 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
  0/44  0/95  0/44  0/16  0/54  0/86  0/56  0/36 ES
  
  ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ-4-2-2
در  4,3AC  ﺟﺎﻳﮕﺎه در  (0/76ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ) ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ 3-5ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﺟﺪول 
ﻣﻘﺪار  ﺘﺮﻳﻦﺑﻴﺸ .ﺑﻮده اﺳﺖدر ﻣﺎزﻧﺪران ( 0/44) 2FEM ﺟﺎﻳﮕﺎه در آن ﻛﻤﺘﺮﻳﻦو  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن
   ﺟﺎﻳﮕﺎه در آن ﻣﻘﺪار ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﻫﺎي درﻧﻤﻮﻧﻪ 4,3AC ﺟﺎﻳﮕﺎه در(  0/28)ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر
ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه  . ﺑﻮده اﺳﺖ( 0/05)ﻣﺎزﻧﺪران ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ  ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط 2FWM
ﺿﻤﻦ اﻳﻨﻜﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ  .ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ ﻣﺎزﻧﺪران( در 0/45ن )و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آ ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن( در ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي 0/06)
ﻗﺎﺑﻞ ذﻛﺮ  .ﺑﻮد ﻣﺎزﻧﺪران( در 0/27و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن ) ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن( در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي 0/47ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ) 
و  0/85±0/81اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
 در و ﺑﺮداري ﻧﻤﻮﻧﻪ اﻛﺜﺮ ﻣﻨﺎﻃﻖ در ﻛﻪ دﻫﺪ ﻣﻲ ﻧﺸﺎن ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ اﻓﺖ ﺿﺮاﻳﺐ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ .ﺑﻮده اﺳﺖ 0/37±0/10
 .دارد وﺟﻮد ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻛﺎﻫﺶ ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎ ﺗﻤﺎﻣﻲ
         
  ﺑﺮاي ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﻣﻮرد   )EH(ﺘﻈﺎروﻣﻮرد اﻧ  )OH(ﻣﻘﺎدﻳﺮ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه - 3-5ﺟﺪول 
  ﻛﻠﻤﻪﺑﺮرﺳﻲ در ﻣﺎﻫﻲ 
  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 
  EH OH  EH OH  EH OH  EH OH
  0/97 36/0  0/77 95/0  0/87 75/0 57/0 65/0 2,1AC
  0/28 76/0  0/18 66/0  0/08 46/0  0/08 76/0  4,3AC
 57/0 95/0  0/97 06/0  0/97 95/0 37/0 25/0  6,5AC
  0/57 45/0  0/17 55/0  0/57 35/0  0/18 56/0  8,7AC
 ٥٣… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 85/0 16/0 05/0 65/0 55/0 84/0 36/0 45/0  3oCL
 37/0 95/0 87/0 65/0 87/0 45/0 87/0 65/0 5COL
 37/0 95/0 07/0 85/0 05/0 44/0 36/0 05/0  2WFM
 0/47  0/06 0/47  0/75 0/27  0/45 0/37  0/75 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
 0/30  0/10 0/40  0/10 0/50  0/30 0/30  0/20 ES
  
  واﻳﻨﺒﺮگ –ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي -4-2-3
 χ2ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ وﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ از آزﻣﻮن  ﻣﻨﺎﻃﻖﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي واﻳﻨﺒﺮگ در ﺗﻤﺎﻣﻲ  
اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل   3COLﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ ﻛﻠﻴﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ  ﺑﻪ ﺟﺰ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن در ﺟﺎﻳﮕﺎه  .ﺷﺪ اﺳﺘﻔﺎده
   .(3-6)ﺟﺪول   ﻧﺪرا ﻧﺸﺎن داد (<P0/50ﻳﻨﺒﺮگ )وا –ﻫﺎردي
  
  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﻨﺎﻃﻖواﻳﻨﺒﺮگ در  - ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي  3-6ﺟﺪول 
 2WFM 5COL 3COL  8,7AC  6,5AC  4,3AC  2,1AC    ﻣﻨﻄﻘﻪ
ﻼن
ﮔﻴ
  
  17/05  531/53  75/33  002/00  061/00  082/00  47/14  χ2
  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  /orP
 *** *** *** *** *** ***  ***  ,giS
ان
ﺪر
ﺎزﻧ
ﻣ
  
  51/48  111/41  74/05  021/00  021/00  152/87  39/36  χ2
  0/100  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  0/100  /orP
  *** *** *** *** *** *** ***  ,giS
ﺎن
ﺴﺘ
ﮔﻠ
  
  98/27  111/06  3/38  021/00  021/00  642/38  211/00  χ2
  0/30  0/00  0/11  0/00  0/00  0/00  0/00  /orP
 * *** sn *** *** *** ***  ,giS
ﺎن
ﺮﮔ
 ﮔ
ﻴﺞ
ﺧﻠ
  
  42/86  18/61  75/20  021/00  401/02  942/15  841/08  χ2
  0/20  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  0/00  /orP
 * *** *** *** *** *** ***  ,giS
 100/0<P *** ,10/0<P ** ,50/0<P * ,tnacifingis ton=sn
  
  ( TSFﻪ و ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ، ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ) ﻓﺎﺻﻠ-4-2-4
 3-7 ﺟﺪول در و ﺷﺪه ( ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ)2791( ieN ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻣﻌﻴﺎر از اﺳﺘﻔﺎده ﺑﺎ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻓﻮاﺻﻞ ﻣﺎﺗﺮﻳﺲ
ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﺑﻴﻦ  (0/12) ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺷﻮد ﻣﻲ ﻣﻼﺣﻈﻪ ﺟﺪول در ﻫﻤﺎﻧﻄﻮرﻳﻜﻪ .اﺳﺖ آﻣﺪه
ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎنو  ﮔﻠﺴﺘﺎنﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ( 0/40) ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻦﻫﻤﭽﻨﻴ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. و ﮔﻴﻼن
  اﺳﺖ. ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ دﻗﻴﻘﺎ ﺑﺮﻋﻜﺲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٦٣
)اﻋﺪاد ﺑﺎﻻي ﻗﻄﺮ  ﻛﻠﻤﻪي ﻣﺎﻫﻲ رﺑﺮدا و ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮﺣﺴﺐ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪﻳﺲ ﻣﺎﺗﺮ 3-7ﺟﺪول
  ﺑﺎﺷﺪ( ﻗﻄﺮ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻲ ﭘﺎﺋﻴﻦﻜﻲ و ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴ
  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  
  0/18  0/78  0/88 00/0  ﮔﻴﻼن
  0/98  00/0 50/0  ﻣﺎزﻧﺪران
  0/59 00/0 50/0 60/0  ﮔﻠﺴﺘﺎن
 00/0 40/0 21/0 12/0  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن
  
 .ﮔﺮدد ﻣﻲ اﺳﺘﻔﺎده TSF ﻓﺎﻛﺘﻮر زا ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺳﻄﻮح در ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺗﻮﺻﻴﻒ در ﻣﻌﻤﻮل ﺑﻄﻮر
ﻛﻪ داراي  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎنﺑﺎ ﮔﻴﻼن ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/40ﺣﺪاﻛﺜﺮ آن ) دﻫﺪ ﻛﻪ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ TSFﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از 
ﺑﺎ  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎنﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/100) TSFﺷﻮد. ﺣﺪاﻗﻞ  ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﻲ ،( اﺳﺖ9/6ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ )
(. ﺑﺮ اﺳﺎس 3-9و  3-8ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ )ﺟﺪول  ،( اﺳﺖ34/36ﺎن ژﻧﻲ )ﮔﻠﺴﺘﺎن ﻛﻪ داراي ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳ
ﻣﻌﻨﻲ دار ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﺑﺎ  ﮔﻴﻼن، ﻣﺎزﻧﺪرانﺑﺎ  ﮔﻴﻼنآﻧﺎﻟﻴﺰ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﮔﻴﻼن، 
   .(<P0/50)ﺑﻮد 
  
 ﻣﺎﺗﺮﻳﻜﺲ ﭘﺎﺋﻴﻦ )اﻋﺪاد ﻛﻠﻤﻪﻣﺎﻫﻲ  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﺨﺘﻠﻒﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه ﺑﺮاي   TSFﻣﻴﺰان  3-8ﺟﺪول
  (ﺑﺎر ﺗﻜﺮار 99ﻣﻘﺎدﻳﺮ اﺣﺘﻤﺎل ﺑﺮ اﺳﺎس  ﺑﺎﻻاﻋﺪاد و  AVOMA ﺗﺴﺖﺑﺮ اﺳﺎس  TSFﻣﻴﺰان 
  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  
  0/10  0/10  0/10 00/0  ﮔﻴﻼن
  0/50  0/80 00/0  0/820  ﻣﺎزﻧﺪران
  0/73  0/00  0/600  0/620  ﮔﻠﺴﺘﺎن
 00/0  0/100  0/520  0/930  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن
  
 ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﺨﺘﻠﻒﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه ﺑﺮاي   mNﻣﻴﺰان  3-8ﺟﺪول
  ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  
 16/9 96/31 66/31 00/0  ﮔﻴﻼن
 86/31 48/82 00/0   ﻣﺎزﻧﺪران
 36/34 00/0    ﮔﻠﺴﺘﺎن
 00/0     ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن
 
ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺮ  4ﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ در ﻋﻼوه ﺑﺮ آﻧﺎﻟﻴﺰﻫﺎي آﻣﺎري اﻧﺠﺎم ﺷﺪه، ﻧﻤﻮدارﻫﺎي ﺷﺠﺮه اي ﻧﻤﻮﻧ
(. ﺑﺮ ﻃﺒﻖ دﻧﺪروﮔﺮام ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ 3-9رﺳﻢ ﺷﺪ )ﺷﻜﻞ gninioj-robhgieNو ﺑﻪ روش   ieNاﺳﺎس ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ 
از ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ،  ﺑﻪ ﺳﻪ ﺷﺎﺧﻪ ﺗﻘﺴﻴﻢ  ﻛﻠﻤﻪﻫﺎي ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه ﻣﺎﻫﻲ  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺗﻤﺎم ﻣﻌﻴﺎرﻫﺎي ﺑﻜﺎر رﻓﺘﻪ ﺣﺎﺻﻞ از
 ٧٣… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
، ﺷﺎﺧﻪ دوم ﺷﺎﻣﻞ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎزﻧﺪران و ﺷﺎﺧﻪ ﺳﻮم ﻧﻤﻮﻧﻪ ﮔﻠﺴﺘﺎن و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎنﻪ ﻫﺎي ﺷﺪﻧﺪ، ﺷﺎﺧﻪ  اول ﻧﻤﻮﻧ
  . ﻫﺎي ﮔﻴﻼن در آن ﺟﺎي ﮔﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖ
  
  رﺳﻢ ﺷﺪه اﺳﺖ .J.Nﻛﻪ ﺑﺮ اﺳﺎس روش  ﻛﻠﻤﻪﻧﻤﻮدار ﺷﺠﺮه اي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ  3-9ﺷﻜﻞ
 
  ﺑﺤﺚ و ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي-4-3
ﺮﻫﺎي اﻛﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ ﻧﻴﺎز دارد ﻛﻪ در ﻃﻴﻔﻲ از ﻣﻌﻴﺎرﻫﺎي ارزﻳﺎﺑﻲ و ﻛﻨﺘﺮل اﻛﻮﻟﻮژي اﻛﻮﺳﻴﺴﺘﻤﻬﺎي آﺑﻲ، ﺑﻪ ﻧﺸﺎﻧﮕ
ﺟﻬﺎﻧﻲ و ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ ﻗﺎﺑﻞ ﺗﻔﺴﻴﺮ ﺑﺎﺷﺪ. ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻌﻨﻮان ﺷﺎﺧﺺ ﺷﺮاﻳﻂ اﻛﻮﺳﻴﺴﺘﻢ و ﻗﺎﺑﻠﻴﺖ ﺑﺮداﺷﺖ ﻣﻨﺎﺑﻊ آﺑﻲ 
ﻫﺎ و  زﻳﺮ ﮔﻮﻧﻪ ،ﻫﺎ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﮔﻮﻧﻪ.  )4002 ,.la te uohZ(ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ روﺷﻬﺎي ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻗﺎﺑﻞ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ
ي آﺑﺰﻳﺎن از اﻫﻤﻴﺖ زﻳﺎدي ﺑﺮﺧﻮردار اﺳﺖ ﭼﺮا ﻛﻪ ﻋﻼوه ﺑﺮ ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﺻﺤﻴﺢ و ﺑﻬﺮه ﺑﺮداري ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ
ﺑﺎزﺳﺎزي ذﺧﺎﻳﺮ و ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ , ﻫﺎ ﻳﺎ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﭘﺮ ارزش ﻫﺎي اﺻﻮﻟﻲ ﺟﻬﺖ ﺣﻔﺎﻇﺖ از ﮔﻮﻧﻪ ﻣﻮﺟﺐ اﺟﺮاي ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ
از ﺮداﺷﺖ ﭘﺎﻳﺪار . ﻫﺪف ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﺷﻴﻼﺗﻲ، ﻣﺎﻛﺰﻳﻤﻢ ﺑاﻳﺠﺎد ﺗﻨﻮع در ﺗﻜﺜﻴﺮ و ﭘﺮورش اﻳﻦ ﻣﻮﺟﻮدات ﺧﻮاﻫﺪ ﺷﺪ
ﺑﺎﺷﺪ. از ﺟﻤﻠﻪ  ﻣﻲ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ و ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎﺑﺎﺷﺪﻛﻪ دﺳﺘﻴﺎﺑﻲ ﺑﻪ اﻳﻦ ﻫﺪف ﻧﻴﺎزﻣﻨﺪ آﮔﺎﻫﻲ از ذﺧﺎﻳﺮ  ذﺧﺎﻳﺮ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻣﻲ
ﻫﺎ و ﭘﻠﻲ ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ در ﺑﻴﻦ  ﻫﺎي ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي، ﺗﺸﺨﻴﺺ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ راﻳﺞ در ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻔﺎوت ﺗﻜﻨﻴﻚ
اﻳﺪه آل ﺑﺎﻳﺪ داراي ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎﻳﻲ ﺑﺎ ﺗﻐﻴﻴﺮ ﭘﺬﻳﺮي ﺑﺎﻻ، ﻗﺎﺑﻠﻴﺖ اﺳﺖ. ﻳﻚ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ  رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﻫﺎﻫﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﻫﺎ اﻳﻦ  ﻫﺎي ﻫﻤﺒﺎرز ﺑﻮده و ﺑﻪ ﻃﻮر ﻳﻜﻨﻮاﺧﺖ در ﺳﺮاﺳﺮ ژﻧﻮم ﭘﺨﺶ ﺷﺪه ﺑﺎﺷﺪ. رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره رﺗﺒﻪ دﻫﻲ و آﻟﻞ
ﺧﺼﻮﺻﻴﺎت را ﻳﻚ ﺟﺎ دارﻧﺪ و ﻫﻤﻴﻦ ﺑﺎﻋﺚ ﺷﺪه ﺗﺎ در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ از اﻳﻦ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ اﺳﺘﻔﺎده ﺷﻮد. ﺑﻪ ﻋﻼوه ﺳﺎدﮔﻲ 
  ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.، ﻫﺰﻳﻨﻪ ﻧﺴﺒﺘﺎً ﻛﻢ، ﻓﺮاواﻧﻲ و ﺗﻮزﻳﻊ در ﺳﺮاﺳﺮ ژﻧﻮم و ﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠﻲ ﺑﺎﻻ، از دﻳﮕﺮ ﻣﺰاﻳﺎي اﻳﻦ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﺗﻜﻨﻴﻚ
رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره اي اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ ﻛﻪ ﺗﻤﺎم آﻧﻬﺎ ﭘﻠﻲ ﻣﻮرف ﺑﻮدﻧﺪ. ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺟﻔﺖ ﭘﺮاﻳﻤﺮ  7از  3-4در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻃﺒﻖ ﺟﺪول 
ﻣﺎزﻧﺪران، ﮔﻴﻼن، ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود و ﺧﻠﻴﺞ  ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط واﻗﻌﻲ اﻟﻞ ﺗﻌﺪاد ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه ﻧﺸﺎن داده ﻛﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ
 و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﻫﺎي درﻧﻤﻮﻧﻪ(  اﻟﻞ 7/85)ﻣﻮﺛﺮ اﻟﻞ آﻟﻞ ﺑﻮده، ﺿﻤﻦ اﻳﻨﻜﻪ ﺣﺪاﻛﺜﺮ 4 آن آﻟﻞ( وﻛﻤﺘﺮﻳﻦ 9ﮔﺮﮔﺎن )
ﺑﻮده اﺳﺖ. ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﻲ و ﻣﻮﺛﺮ در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ( اﻟﻞ 2/87) ﻣﺎزﻧﺪران در ﺣﺪاﻗﻞ آن
ﺑﻮد. ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي واﻗﻌﻲ ﻫﻤﺎن ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﺑﺮاي ﻳﻚ  4/67±0/52و  5/57±0/03ﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫ
ﺟﺎﻳﮕﺎه در ﻳﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. از آﻧﺠﺎﻳﻴﻜﻪ اﻳﻦ ﻣﻌﻴﺎر اﻏﻠﺐ ﺑﻪ ﺷﺪت ﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛﻴﺮ اﻧﺪازه ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻗﺮار ﻣﻲ ﮔﻴﺮد، 
  ﺪ ﺑﺎ اﺣﺘﻴﺎط ﺻﻮرت ﮔﻴﺮد. ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ ﺗﻌﺪاد ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي آﻧﻬﺎ ﻣﺘﻔﺎوت ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ، ﺑﺎﻳ
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٨٣
Fﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي ﻣﻮﺛﺮ ﺑﺮاﺑﺮ 
1
ﻧﺴﺒﺖ ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮت ﻫﺎ ﺑﻮده و ﺑﻪ ﻋﺒﺎرﺗﻲ ﻧﺴﺒﺖ ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮت ﻫﺎ ﻣﻌﺎدل  Fﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ  
ﻋﻜﺲ ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي ﻣﻮﺛﺮ ﺑﺮاي ﻳﻚ ﻟﻮﻛﻮس در ﻳﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺧﻮاﻫﺪ ﺑﻮد. ﭼﻮن آﻟﻠﻬﺎ ﻓﺮاواﻧﻲ ﻳﻜﺴﺎﻧﻲ ﻧﺪارﻧﺪ، 
  د آﻟﻞ واﻗﻌﻲ ﻛﻤﺘﺮ اﺳﺖ. ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ ﻣﻮﺛﺮ از ﺗﻌﺪا
ﻫﺎ دارد  ﻫﺘﺮزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺷﺎﺧﺼﻲ ﺑﺮاي ارزﻳﺎﺑﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺳﺖ و اﻫﻤﻴﺖ زﻳﺎدي درﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺖ ﮔﻮﻧﻪ
زﻳﺮا ﺗﺎﻣﻴﻦ ﻛﻨﻨﺪه ﻃﻴﻒ وﺳﻴﻌﻲ از ژﻧﻮﺗﻴﭗ ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﭘﺎﺳﺨﻲ ﺑﻪ ﺳﺎزش ﭘﺬﻳﺮي در ﺷﺮاﻳﻂ ﻣﺘﻐﻴﺮ ﻣﺤﻴﻄﻲ اﺳﺖ و 
ري و ﻣﻘﺎوﻣﺖ در ﺑﺮاﺑﺮ ﺑﻴﻤﺎري را ﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﻗﺮار ﻣﻲ دﻫﺪ. ﺑﺴﻴﺎري از ﺧﺼﻮﺻﻴﺎت ﻣﻬﻢ اﻗﺘﺼﺎدي ﻣﺜﻞ رﺷﺪ، ﺑﺎرو
ﻫﺎي ﻫﻤﺨﻮن ﻫﺴﺘﻨﺪ ﺑﻨﺎﺑﺮ اﻳﻦ ﺑﺮاي  ﮔﻴﺮي ﻫﻤﻮزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ در ﺟﻔﺘﮕﻴﺮي ﻫﺎ ﺷﺎﺧﺺ ﺣﺴﺎﺳﻲ در اﻧﺪازه ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ
  (.4002 ,.la te nocralAﺑﺎﺷﻨﺪ ) ﻫﺎ ﻣﻨﺎﺳﺐ ﻣﻲ ﺗﺸﺨﻴﺺ ﺗﻤﺎﻳﺰ ﻛﻢ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري در ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي ﻫﻔﺖ ﮔﺎﻧﻪ ﺑﻴﻦ  ﺑﻴﻦ ﺪه ﺷﺪهداﻣﻨﻪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫدر ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  
ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري در  داﻣﻨﻪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ﺑﻴﻦﻫﻤﭽﻨﻴﻦ  ﺑﻮد. 0/85ﺑﺎ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ  0/44-0/76
ﺑﻮد. در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﺷﺪه و  0/37ﺑﺎ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ  0/27-0/47 ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي ﻫﻔﺖ ﮔﺎﻧﻪ ﺑﻴﻦ
ﺗﺮ ﺑﻮد. ﻛﺎﻫﺶ  ﻤﺎﻣﻲ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر ﭘﺎﻳﻴﻦدر ﺗ
ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه ﻛﺎﻫﺶ در ﺗﻐﻴﻴﺮ ﭘﺬﻳﺮي ژﻧﺘﻴﻜﻲ در 
ﻫﺎي زﻳﺴﺖ ﻣﺤﻴﻄﻲ, ﺗﺨﺮﻳﺐ  , اﺳﺘﺮسﻫﺎ اﺳﺖ. از ﻋﻠﻞ اﺻﻠﻲ آن ﺗﻨﮕﻨﺎﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮ اﺛﺮ ﺻﻴﺪ ﺑﻲ روﻳﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺑﺎﺷﺪﻛﻪ ﺑﺎ ﮔﺬﺷﺖ زﻣﺎن  ﻫﺎي ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي ﻣﻲ وآﻣﻴﺰش ﻫﺎي ﻃﺒﻴﻌﻲ, ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﺜﻞ در ﻣﺤﻴﻂ ﻃﺒﻴﻌﻲ زﻳﺴﺘﮕﺎه
اﺳﺘﻔﺎده از ( ﺑﺎ 9831) رﻳﺤﺎﻧﻲﻣﻄﺎﻟﻌﻪ اي ﻛﻪ در  ﺷﻮد. ﻣﻮﺟﺐ ﻛﺎﻫﺶ آﻟﻞ و ﻛﺎﻫﺶ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ در ذﺧﺎﻳﺮ ﻣﻲ
اﻧﺪازه ﮔﻴﺮي ( را در در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ 0/7) ، ﺳﻄﺢ ﺑﺎﻻﻳﻲ از ﺗﻨﻮع ادداﻧﺠﺎم  ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ ﺑﺮ روي رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﻫﺎ
( 3102) و ﻫﻤﻜﺎران ieolaL .ﺑﻮد 4/58و  7/52ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮﺛﺮ ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ . ﻧﻤﻮدﻧﺪ
 0/29ﺗﺎ  0/02در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ اي ﺑﺮ روي ﻣﺎﻫﻲ ﻛﭙﻮر ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر را ﺑﻴﻦ 
 ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻨﻮع ﺑﺮرﺳﻲ در( 5002) ﻫﻤﻜﺎران و iuC  ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ. 21/52ﺗﺎ  1/62ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﻧﻤﻮده و ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ ﻣﻮﺛﺮ ﻧﻴﺰ 
 از را ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺳﻪ ﺗﻮاﻧﺴﺘﻨﺪ ﻣﺎﻳﻜﺮوﺳﺎﺗﻼﻳﺖ ﻟﻮﻛﻮس 9 از اﺳﺘﻔﺎده ﺑﺎ ﭼﻴﻦ ﺳﻮاﺣﻞ در summoduesp .T و sepirbur .T
 ﺗﻨﻮع ﺷﺎﺧﺺ, ﺑﻮد 0/749 ﺗﺎ 0/646 ﻟﻮﻛﻮس 9 اﻳﻦ در ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻨﻮع ﺷﺎﺧﺺ داﻣﻨﻪ. ﻧﻤﺎﻳﻨﺪ ﺗﻔﻜﻴﻚ ﻳﻜﺪﻳﮕﺮ
 دﻳﺪه وﺣﺸﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﺑﺎ ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ در ﭘﺮورﺷﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﺑﻴﻦ داري ﻣﻌﻨﻲ ﻛﺎﻫﺶ ﻛﻪ دﻫﺪ ﻣﻲ ﻧﺸﺎن ژﻧﺘﻴﻜﻲ
 ذﺧﺎﻳﺮ اﻧﺘﻘﺎل و ﻣﺼﻨﻮﻋﻲ و ﻃﺒﻴﻌﻲ اﻧﺘﺨﺎب ژﻧﺘﻴﻜﻲ، ﺗﻨﮕﻨﺎﻫﺎي اﺛﺮ ژﻧﺘﻴﻜﻲ، راﻧﺶ ﺟﻤﻠﻪ از زﻳﺎدي دﻻﻳﻞ. ﺷﻮد ﻣﻲ
  .اﺳﺖ ﺷﺪه ذﻛﺮ ﭘﺮورﺷﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي رد ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻨﻮع ﻛﺎﻫﺶ ﺑﺮاي
ﺑﺮرﺳﻲ، ﻛﻠﻴﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ  ﺑﻪ ﺟﺰ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﻮرد ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﻨﺎﻃﻖ در واﻳﻨﺒﺮگ -ﻫﺎردي  ﺗﻌﺎدل اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ در
 6002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  elhaD. (<P0/50)ﻧﺪرا ﻧﺸﺎن داد واﻳﻨﺒﺮگ  –اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي  3COLدر ﺟﺎﻳﮕﺎه 
را ﺑﻪ ﻋﻠﺖ اﻓﺰاﻳﺶ ﻫﻮﻣﻮزاﻳﮕﻮس،  واﻳﻨﺒﺮگ -ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردياﻧﺤﺮاف در  auhrom sudaGﺗﺮﻛﻴﺐ ذﺧﺎﻳﺮ در ﺑﺮرﺳﻲ 
و ﻫﻤﻜﺎران در  initnecuLداﻧﺪ.  ﻫﺎ ﻣﻲ ﻫﺎي ﻧﻮل، راﻧﺶ ژﻧﺘﻴﻜﻲ، اﻧﺘﺨﺎب، ﻣﺨﻠﻮط ﺷﺪن و ﻏﻴﺮ ﻛﺎﻓﻲ ﺑﻮدن ﻧﻤﻮﻧﻪ آﻟﻞ
 ٩٣… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
ﺎرﺳﺎﻳﻲ را وﺟﻮد ﺟﻬﺶ ﻫﺎي ﻣﺤﻠﻲ در ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ ﻛﻪ ﻣﻮﺟﺐ ﻧ واﻳﻨﺒﺮگ -ﺗﻌﺎدل ﻫﺎرديﻋﻠﺖ اﻧﺤﺮاف از  6002ﺳﺎل 
در ﺗﻮﻟﻴﺪات ﺗﻜﺜﻴﺮﺷﺪه و ﻣﻮﺟﺐ ﻃﺒﻘﻪ ﺑﻨﺪي ﻧﺎدرﺳﺖ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺗﻬﺎ ﻫﻤﺎﻧﻨﺪ ﻫﻮﻣﻮزاﻳﮕﻮﺗﻬﺎ ﻣﻲ ﺷﻮد اﻋﻼم ﻛﺮدﻧﺪ. 
ي ﻳﺎ ورآﺑﺮون زاد ﺑﻪ ﻋﻠﺖ واﻳﻨﺒﺮگ را  -ﻫﺎردي  اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل 7991و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  ociRﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ 
ﺜﺮ ﻣﻨﺎﻃﻘﻲ ﻛﻪ ﻣﻴﺰان ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در اﻛ ﺣﺎﺿﺮ ﺑﺮرﺳﻲ در آﻣﻴﺰش ﻏﻴﺮ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي اﻋﻼم ﻧﻤﻮدﻧﺪ.
ﺗﻮﻧﺪ  ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ. ﭼﻨﻴﻦ ﻧﺘﻴﺠﻪ اي ﻣﻲ واﻳﻨﺒﺮگ -ﻫﺎردي  ﺗﻌﺎدل ﺗﺮ از ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ﺑﻮد ﻋﺪم ﭘﺎﻳﻴﻦ
ﻫﺎ را ﺟﺎﻳﮕﺰﻳﻦ  ﻫﺎي ﻧﻮل ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ ﻫﻮﻣﻮزاﻳﮕﻮس ﻧﺎﺷﻲ از روش رﺗﺒﻪ دﻫﻲ ﺑﻪ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي ﻓﺮﻳﺐ دﻫﻨﺪه ﻳﺎ وﺟﻮد آﻟﻞ
ﻫﺎي ﻧﻮل در ﻣﺎﻫﻴﺎن ﭘﺪﻳﺪه اي ﻣﻌﻤﻮل اﺳﺖ. وﺟﻮد ﻋﺪم ﺗﻌﺎدل ﻫﻤﺮاه ﺑﺎ  ﻛﻨﺪ. در واﻗﻊ وﺟﻮد آﻟﻞ ﻲﻫﺎ ﻣ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮس
ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﺎﻻ ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه وﺟﻮد ﺳﺎﺧﺘﺎر زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ در ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﻓﻘﺪان ﻛﺎﻣﻞ 
ﻫﺎي زﻣﺎﻧﻲ ﻣﺘﻔﺎوت ﻣﻲ  ﺪودهواﻳﻨﺒﺮگ در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺷﺎﻳﺪ ﺑﻪ ﻋﻠﺖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري در ﻣﺤ –ﻫﺎردي  اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل
  ﺷﻮد. ﻫﺎي ﻧﻮل اﺳﺖ ﻛﻪ در ﺑﺴﻴﺎري از ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ ﮔﺰارش ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ اﻣﺎ ﻣﻬﻤﺘﺮﻳﻦ دﻟﻴﻞ وﺟﻮد آﻟﻞ
ﻫﺎ، ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻣﻮﻟﺪ در ﺑﻴﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ  ﻫﺎ، ﻛﺎﻓﻲ ﻧﺒﻮدن ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ راﻧﺶ ژﻧﺘﻴﻜﻲ، ﻣﺨﻠﻮط ﺷﺪن ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﻫﺎي ﻣﺤﻠﻲ در ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺘﻲ ﻛﻪ ﻣﻮﺟﺐ ﻧﺎرﺳﺎﻳﻲ  ﻫﺎي ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي و وﺟﻮد ﺟﻬﺶ ﺑﺮداري، آﻣﻴﺰش
ﺗﻮان از  ﺷﻮد را ﻣﻲ در ﺗﻮﻟﻴﺪات ﺗﻜﺜﻴﺮ ﺷﺪه و ﻣﻮﺟﺐ ﻃﺒﻘﻪ ﺑﻨﺪي ﻧﺎدرﺳﺖ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺗﻬﺎ ﻫﻤﺎﻧﻨﺪ ﻫﻮﻣﻮزاﻳﮕﻮﺗﻬﺎ ﻣﻲ
 اﻋﻼم ﻛﺮد. واﻳﻨﺒﺮگ -ﻫﺎردي  دﻻﻳﻞ ﻋﺪم ﺗﻌﺎدل
ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.  TSFﮔﻴﺮد، ﺷﺎﺧﺺ از دﻳﮕﺮ ﺷﺎﺧﺺ ﻫﺎﺋﻲ ﻛﻪ در ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﻣﻲ 
( 0/100) TSFﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن وﺣﺪاﻗﻞ ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/40ﺣﺪاﻛﺜﺮ آن ) ﻛﻪ دادهﻧﺸﺎن  TSFﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از 
ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﺑﺎ ﮔﻠﺴﺘﺎن اﺳﺖ. ﺑﺮ اﺳﺎس آﻧﺎﻟﻴﺰ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﮔﻴﻼن، ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪﺑﻴﻦ 
ﺑﺮ روي  (9831) رﻳﺤﺎﻧﻲدر ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ اي ﻛﻪ . (<P0/50)ن ﺑﺎ ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﻣﺎزﻧﺪران، ﮔﻴﻼ
،  TSFﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از ﺑﻮد. ﺿﻤﻦ اﻳﻨﻜﻪ   0/03ﺗﺎ  0/01 ﻦﺑﻴ TSFﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ درﻳﺎي ﺧﺰر اﻧﺠﺎم دادﻧﺪ، ﻣﻘﺪار 
ﻪ ﻫﺎي دﻟﺘﺎي وﻟﮕﺎ ﺑﺎ اﺧﺘﻼف ﻣﻌﻨﻲ داري ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺑﻨﺪراﻧﺰﻟﻲ و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﻧﺸﺎن ﻧﺪاد وﻟﻲ اﺧﺘﻼف ﻧﻤﻮﻧ
ﻣﻲ ﺗﻮان ﻋﻨﻮان ﻧﻤﻮد ﻛﻪ ﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه در ﻧﻬﺎﻳﺖ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻧ .)10.0<P(ﺑﻨﺪراﻧﺰﻟﻲ و ﺧﻠﻴﺞ ﮔﺮﮔﺎن ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد
ﮔﺮوه ﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺘﻔﺎوﺗﻲ ﺗﺸﻜﻴﻞ ﺷﺪه ﺒﻮده و از ﻧﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ درﻳﺎي ﺧﺰر ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻳﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ 
  ﻴﺮ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ ﺑﺎﻳﺪ ﻣﺪ ﻧﻈﺮ ﻗﺮار ﮔﻴﺮد. اﺳﺖ ﻛﻪ در ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﻫﺎي ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﺷﻴﻼﺗﻲ و ﺗﻜﺜ
  
  
  
  
  
  
  
  
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٠٤
  ﻣﺎﻫﻲ آزاد -5
  روش ﻛﺎر-5-1
  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري-5-1-1
ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري از ﻣﺎﻫﻲ آزاد ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺳﺪ ﺷﻴﻞ و ﺗﻮرﻫﺎي ﺳﺎﻟﻴﻚ و دام از رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﭼﺎﻟﻮس، ﺳﺮدآﺑﺮود، 
و زﻣﺴﺘﺎن، ﺟﻤﻊ آوري ﮔﺮدﻳﺪ)ﺷﻜﻞ ﻧﻤﻮﻧﻪ( در ﻓﺼﻮل ﭘﺎﻳﻴﺰ  51ﭼﺸﻤﻪ ﻛﻴﻠﻪ،ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود و آﺳﺘﺎرا )از ﻫﺮ رودﺧﺎﻧﻪ 
ﺑﻪ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه  AND(. ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﭘﺲ از ﺻﻴﺪ، ﺑﺎﻟﻪ دﻣﻲ ﻣﺎﻫﻲ در اﻟﻜﻞ ﻣﻄﻠﻖ ﺗﺜﺒﻴﺖ و ﺟﻬﺖ اﺳﺘﺨﺮاج 4-1
 ژﻧﺘﻴﻚ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﭘﮋوﻫﺸﻜﺪه اﻛﻮﻟﻮژي درﻳﺎي ﺧﺰر ﻣﻨﺘﻘﻞ ﺷﺪه اﺳﺖ.
 
 
 : ﻣﻮﻗﻌﻴﺖ ﻣﺤﻞ ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري از ﻣﺎﻫﻲ آزاد در ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر4-1ﺷﻜﻞ
  
  ANDاﺳﺘﺨﺮاج -5-1-2
اﻧﺠﺎم ﺷﺪ. ﺑﺮاي ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ   )ﻓﺼﻞ دوم( 2-1-2ﻣﻄﺎﺑﻖ روش ذﻛﺮ ﺷﺪه در ﺑﻨﺪ  AND اﺳﺘﺨﺮاج 
 pooL-D ﻧﺎﺣﻴﻪاﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ. ﺑﺮاي اﻳﻦ ﻣﻨﻈﻮر ﻳﻚ ﺟﻔﺖ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ  ANDآزاد از روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ 
  (.4-1ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﻣﺎﻫﻲ آزاد ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ)ﺟﺪول
 (7002 ,ulgoyebatAﻣﺸﺨﺼﺎت آﻏﺎزﮔﺮﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در روش ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﻣﺎﻫﻲ آزاد ) - 4-1ﺟﺪول 
  ﺟﺎﻳﮕﺎه ﺗﻮاﻟﻲ آﻏﺎزﮔﺮ
 '3− GGACTTCATCCTTGGTTTACGGT −'5 :F
     '3− TGAATGTGTACGTTCAGAGGCGT −'5 :R
 1F pooL-D
 H-1S21
 
 RCPواﻛﻨﺶ -5-1-3
، esaremylopANDqaTواﺣﺪ آﻧﺰﻳﻢ  2، 002Mµﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ  PTNd(، 01X) RCPﺑﺎﻓﺮ  01lµﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  RCPواﻛﻨﺶ
اي ﻛﻪ ﺣﺠﻢ ﻧﻬﺎﻳﻲ ﻣﺤﻠﻮل واﻛﻨﺶ ﺑﻪ  ﻫﺪف و آب ﻣﻘﻄﺮ ﺑﻪ اﻧﺪازه AND001gnﺗﺎ  05، 2/5Mmﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ  2lCgM
 ١٤… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
 دﻗﻴﻘﻪ، 1درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت  49واﺳﺮﺷﺘﻪ ﻛﺮدن  ﺑﺮﺳﺪ، اﻧﺠﺎم ﺷﺪ. ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ دﺳﺘﮕﺎه ﺗﺮﻣﺎل ﺳﺎﻳﻜﻠﺮ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ: 05lµ
 03ﺛﺎﻧﻴﻪ ﺑﺮاي  54درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت  27ﺛﺎﻧﻴﻪ وﺑﺴﻂ ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ 03درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت  85اﻳﻤﺮﻫﺎ اﻟﺤﺎق ﭘﺮ
 05 bpدرﺻﺪ و ﻣﺎرﻛﺮ  1ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ژل آﮔﺎرز  RCPﭼﺮﺧﻪ ﺑﻮده اﺳﺖ. ﻛﻤﻴﺖ و ﻛﻴﻔﻴﺖ ﻣﺤﺼﻮل 
، ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﻪ ﺷﺮﻛﺖ  ANDﺟﻬﺖ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ  RCPﭘﺲ از اﻧﺠﺎم واﻛﻨﺶ  .ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ ﻣﺸﺎﻫﺪه
  ﺗﻜﺎﭘﻮزﻳﺴﺖ ارﺳﺎل ﮔﺮدﻳﺪ.
  
  آﻧﺎﻟﻴﺰ آﻣﺎري -5-1-4
    ﻫﻤﺘﺮاز ﮔﺮدﻳﺪ. )9991 ,llaH( tidEoiBﺑﺮاي آﻧﺎﻟﻴﺰ آﻣﺎري، اﺑﺘﺪا ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎي ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺮم اﻓﺰار 
ﻣﻮﺛﺮ ، ﻣﺎﺗﺮﻳﺲ ﻓﺮاواﻧﻲ آﻟﻠﻲ، ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر و ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه، ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي واﻗﻌﻲ و ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي 
، ﺟﺮﻳﺎن TSFﻣﻘﺪار ، ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﺮﺑﻊ ﻛﺎيواﻳﻨﺒﺮگ  -ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي،  )2791( ieNﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻴﺒﺮ اﺳﺎس
 1.3 noisrev niuqelrA ﻫﺎيﻧﺮم اﻓﺰار و ﺑﺎ 0/10ﺳﻄﺢ اﺣﺘﻤﺎل ﺑﺎ AVOMAﺗﺴﺖ  ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده ازﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ  و ژﻧﻲ
 )9002 ,sazoR dna odarbiL( 5 noisrev PSanDو launaM 0.3V rekraMrewoP،  )5002 ,.la te reiffocxE(
ﻧﺮم  ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از gninioj-robhgieNﺮوش ﺑﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ درﺧﺖ ﻣﻮﺿﻊ ﺷﻨﺎﺳﻲ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﺑﺮ اﺳﺎس  .ﮕﺮدﻳﺪﻣﺤﺎﺳﺒﻬ
  .)7002 ,.la te arumaT(ﺷﺪﺗﺮﺳﻴﻢ  4noisrevAGEMاﻓﺰار   
 
  ﻧﺘﺎﻳﺞ-5-2
اﺳﺘﺨﺮاج  ANDﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ازاد اﻧﺠﺎم ﺷﺪ. ﻛﻤﻴﺖ وﻛﻴﻔﻴﺖ  ﻪﺑﻪ روش اﺳﺘﺎت ﺳﺪﻳﻢ در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧ ANDاﺳﺘﺨﺮاج 
% و دﺳﺘﮕﺎه ﺑﻴﻮﻓﺘﻮﻣﺘﺮ ﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ ﻛﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ آن ﺑﻪ ﺷﺮح ذﻳﻞ 1ﺷﺪه ﺑﻪ دو روش اﺳﺘﻔﺎده از ژل آﮔﺎرز 
 ﺑﺎﺷﺪ. ﻣﻲ
اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه از ﺑﺎﻟﻪ   ANDﺑﺮ روي ژل آﮔﺎرز )ﻳﻚ درﺻﺪ( ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ  ANDﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪت وﺿﻮح ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي 
ﺑﺎﺷﺪ. ﻃﻮل ﻗﻄﻌﻪ ﺗﻜﺜﻴﺮ  ﺑﺮﺧﻮردار ﻣﻲ RCPﻫﺎي  آزاد از ﻛﻴﻔﻴﺖ و ﻛﻤﻴﺖ ﻣﻨﺎﺳﺒﻲ ﺑﺮاي اﺳﺘﻔﺎده در آزﻣﺎﻳﺶﻣﺎﻫﻲ 
 tidEoiBاﺳﺘﻔﺎده از ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ  آزاد، ﺑﺎ ﻣﺎﻫﻲﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  pool-Dﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺑﻮد. ﺗﻮاﻟﻲ ﻗﻄﻌﻪ 056ﺷﺪه در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ 
ي ﺘﻐﻴﺮ در ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎﻣﺟﺎﻳﮕﺎه  062ﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪاد ﺟﻔﺖ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪ ﻫﻤﺘﺮاز ﺷﺪه، ﺑﻄﻮر ﻣ 056از ﻣﺠﻤﻮع  ﻫﻤﺘﺮاز ﺷﺪﻧﺪ.
ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﻳﺪ ﻛﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ  54ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ در ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه،  .ﺷﻨﺎﺳﺎﺋﻲ ﺷﺪ ﻣﺨﺘﻠﻒ
ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ( ﺑﻮد. در ﺑﻴﻦ  9ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ( و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ در رودﺧﺎﻧﻪ آﺳﺘﺎرا  ) 31ﺗﻌﺪاد در رودﺧﺎﻧﻪ ﭼﺎﻟﻮس )
ﻣﺸﺘﺮك ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﭼﺎﻟﻮس و ﺳﺮداﺑﺮود،  5ه، ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﺷﻤﺎره ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ
ﻣﺸﺘﺮك ﺑﻴﻦ  24و  04، 73، 53ﻣﺸﺘﺮك ﺑﻴﻦ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﺮداﺑﺮود و آﺳﺘﺎرا، ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي  51ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ 
ﻣﺸﺘﺮك ﺑﻴﻦ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي آﺳﺘﺎرا ،  54و  44، 34، 14رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ و ﺳﺮداﺑﺮود و ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي 
  ﮔﺎﻧﺮود و ﺳﺮداﺑﺮود ﺑﻮد. ﻛﺮ
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٢٤
ﻧﺸﺎن داده ﺷﺪه اﺳﺖ. ﺣﺪاﻛﺜﺮ اﺣﺘﻤﺎل  4-2ﺗﺮﻛﻴﺐ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎ در ﻫﺮ ﻳﻚ از ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري در ﺟﺪول 
و ﻫﻤﻜﺎران  ramuKﺗﺮﻛﻴﺒﻲ اﻟﮕﻮي ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي و ﻣﻴﺰان اﺣﺘﻤﺎل ﺟﺎﻧﺸﻴﻨﻲ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي ﻫﺮ ﺑﺎز ﺑﺮ اﺳﺎس روش 
ت اﻧﺠﺎم ﺷﺪه درﺻﺪ ﺗﺮﻛﻴﺐ ﺑﺎزﻫﺎي ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي در ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه اﺳﺖ. ﻃﺒﻖ ﻣﺤﺎﺳﺒﺎ 4-3( در ﺟﺪول 8002)
ﺑﻮده اﺳﺖ. ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻧﺴﺒﺖ ﺟﺎﻧﺸﻴﻨﻲ  0/11و  0/62، 0/92، 0/43ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ  Gو  C، T، Aﻣﺠﻤﻮع ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ  ﺑﺮاي 
ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪ. ﻧﺮخ ﻛﻞ  0/87ﺑﺮاﺑﺮ  2kو  0/46ﺑﺮاﺑﺮ ﺑﺎ  1k، ﺑﺮاي ﺑﺎزﻫﺎي ﭘﻮرﻳﻦ و ﭘﻴﺮﻳﻤﻴﺪﻳﻦ noisrevsnart/noitisnart
  ﺑﻮد. 0/62ﻧﻴﺰ ﺑﺮاﺑﺮ ﺑﺎ   )R(ﻳﺎ ﻣﻴﺰان  noisrevsnart/noitisnart
  
  ﺗﺮﻛﻴﺐ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎ )درﺻﺪ( در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﺷﺪه از ﻣﺎﻫﻲ آزاد  4-2ﺟﺪول
  G  A  T  C  
  31/50  23/87  72/79  62/91  آﺳﺘﺎرا
  31/24  23/88  72/84  62/32  ﭼﺎﻟﻮس
  31/22  23/16  82/55  52/26  ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ
  31/90  23/85  82/40  62/92  ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود
  31/75  23/55  72/56  62/32  ﺳﺮداﺑﺮود
  
  ﻣﺎﻫﻲ آزاد. pool-Dﺑﺮآورد ﺣﺪاﻛﺜﺮ اﺣﺘﻤﺎل ﺗﺮﻛﻴﺐ اﻟﮕﻮي ﺟﺎﻧﺸﻴﻨﻲ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي در ﻗﻄﻌﻪ  4-3ﺟﺪول   
ﻫﺴﺘﻨﺪ ﺑﻪ  noisrevsnarTﺑﺼﻮرت رﻧﮕﻲ و ﺑﻘﻴﻪ اﻋﺪادي ﻛﻪ ﺷﺎﻣﻞ  اﺣﺘﻤﺎل ﺟﺎﻧﺸﻴﻨﻲ  noitisnart) ﻣﻴﺰان اﺣﺘﻤﺎل 
  ﺪ.ﺻﻮرت اﻳﺘﺎﻟﻴﻚ ﻣﺸﺨﺺ ﺷﺪه اﻧ
  
  
  
  
  
  ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ-5-2-1
( ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ 0/76ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ) 4-4ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﺟﺪول 
( ﺑﻮده اﺳﺖ. ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد 0/26ﺧﺎﻧﻪ ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ )ﻫﺎي ﭼﺎﻟﻮس ﺑﻮده وﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن در رود
ﺑﻮده اﺳﺖ. ﻗﺎﺑﻞ ( 0/13)درﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﺮداﺑﺮود وﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪارآن ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود( 0/73)اﻧﺘﻈﺎر 
ذﻛﺮ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
رودﺧﺎﻧﻪ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ  ( 0/98± 0/40)ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻲ ﺑﻮده اﺳﺖ.   0/33±0/21و  0/16±0/53
(. ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع 0/18± 0/20ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي آﺳﺘﺎرا ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ )و  ﺳﺮداﺑﺮودﺑﻮده 
در رودﺧﺎﻧﻪ ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ  0/11± 0/60در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﺮداﺑﺮود و ﭼﺎﻟﻮس و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن  0/31± 0/70ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي 
  G  C  T A  ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪ
  7/27  9/25  01/16  -   A
  4/62  7/74  -   21/04  T
  4/62  -   8/23  21/04  C
  -   9/25  01/16  7/19  G
 ٣٤… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ. ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داده ﻛﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ  در ﻣﺎﻫﻲ آزاد  درﻳﺎي ﺧﺰر در ﺳﻄﺢ ﭘﺎﺋﻴﻨﻲ ﻣﻲ 
 ﺑﺎﺷﺪ. 
 
و ﺗﻨﻮع  h± D.Sﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻲﻣﺎﻫﻲ آزاد در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ)ﺳﻄﻮح ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  - 4-4ﺟﺪول 
  (EH، ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر OHﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ، ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣπ±D.Sﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي
  EH  OH  π  h  ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ  
 0/23± 0/61 0/64± 0/11  0/21± 0/60  0/18± 0/20  9  آﺳﺘﺎرا
 0/23± 0/51 0/76± 0/90 0/31± 0/70  0/28± 0/10 31  ﭼﺎﻟﻮس
 0/23± 0/51 0/26± 0/80 0/11± 0/60  0/68± 0/30 21  ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ
 0/13± 0/51 0/66± 0/70 0/21± 0/50  0/78± 0/20 01  ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود
 0/73± 0/41 0/56± 0/60 0/31± 0/70  0/98± 0/40  11  ﺳﺮداﺑﺮود
  
  ( TSFﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ، ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ) -5-2-2
 .آﻣﺪه اﺳﺖ4 -5(  ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه ودرﺟﺪول2791 ieNﻣﺎﺗﺮﻳﺲ ﻓﻮاﺻﻞ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﻌﻴﺎر ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ )
ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ  0/90و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن  0/21ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ  ﺷﻮد ﻫﻤﺎﻧﻄﻮرﻛﻪ درﺟﺪول ﻣﻼﺣﻈﻪ ﻣﻲ
ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه از ﻣﻘﺪار ﻛﻤﻲ ﺑﺮﺧﻮردار ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ 
ﺮداﺑﺮود و ﺳ 0/ 01، ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود 0/90، ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ 0/21، ﭼﺎﻟﻮس 0/01ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻫﺮ ﻳﻚ از رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ آﺳﺘﺎرا 
 .ﺑﻮد 0/01
 
  آزادي ﻣﺎﻫﻲ رﺑﺮدا ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮﺣﺴﺐ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪﻳﺲ ﻣﺎﺗﺮ 4-5ﺟﺪول
  ﺳﺮداﺑﺮود  ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود  ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ  ﭼﺎﻟﻮس  آﺳﺘﺎرا  
  0/01  0/90  0/01  0/11 00/0  آﺳﺘﺎرا
  0/11  0/21  0/11 00/0   ﭼﺎﻟﻮس
  0/01  0/11 00/0    ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ
  0/01 00/0     ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود
 00/0      ﺳﺮداﺑﺮود
  
 .ﮔﺮدد اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ TSFﺑﻄﻮرﻣﻌﻤﻮل درﺗﻮﺻﻴﻒ ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺟﻤﻌﻴﺖ درﺳﻄﻮح ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ از ﻓﺎﻛﺘﻮر 
ﭼﺎﻟﻮس ﺑﺎ ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود و ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/80ﺣﺪاﻛﺜﺮ آن ) دﻫﺪ ﻛﻪ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ TSFﻣﻘﺪار ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از 
(. 4-6ﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ )ﺟﺪول ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود ﺑﺎ آﺳﺘﺎرا ﻣﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/10) TSFﺗﻨﻜﺎﺑﻦ ﺑﺎ ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود و ﺣﺪاﻗﻞ 
ﺑﺮاﺳﺎس آﻧﺎﻟﻴﺰ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي آﺳﺘﺎرا ﺑﺎ ﭼﺎﻟﻮس، آﺳﺘﺎرا ﺑﺎ ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ، ﭼﺎﻟﻮس ﺑﺎ ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود و 
   .(<P0/50)ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ ﺑﺎ ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد
  
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٤٤
ﺮﻳﻜﺲ ﭘﺎﺋﻴﻦ ﻣﺎﺗاﻋﺪاد  )ﻣﺎﻫﻲ آزاد  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﺨﺘﻠﻒﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه ﺑﺮاي   TSF ﻣﻘﺪار 4-6ﺟﺪول
  (ﺑﺎر ﺗﻜﺮار 99ﺑﺎﻻ ﻣﻘﺎدﻳﺮاﺣﺘﻤﺎل ﺑﺮ اﺳﺎس اﻋﺪاد و  AVOMAﺗﺴﺖﺑﺮ اﺳﺎس  TSFﻣﻘﺪار 
  ﺳﺮداﺑﺮود  ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود  ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ  ﭼﺎﻟﻮس  آﺳﺘﺎرا  
  0/1  0/8  0/10  0/10 00/0  آﺳﺘﺎرا
  0/70  0/10  0/50 00/0  0/50  ﭼﺎﻟﻮس
  0/60  0/10 00/0  0/30  0/50  ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ
  0/10 00/0  0/80  0/80  0/10  ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود
 00/0  0/40  0/60  0/60  0/30  ﺮودﺳﺮداﺑ
  
 amijaTﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ درﺟﻪ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از آزﻣﻮن 
( در رودﺧﺎﻧﻪ 0/43ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ. ﺑﺮ اﻳﻦ اﺳﺎس ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ درﺟﻪ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي ) -0/50 ± 0/92ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ و ﻣﻘﺪار
(. ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه 4-7ﻪ ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ )ﺟﺪول ( در رودﺧﺎﻧ-0/24ﺳﺮدآﺑﺮود و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن )
    .(>P0/50اﺧﺘﻼف درﺟﻪ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي ﺑﻴﻦ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﺷﺪه، ﻣﻌﻨﻲ دار ﻧﺒﻮد)
  
  درﺟﻪ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ -4-7ﺟﺪول
  اﻧﺤﺮاف ﻣﻌﻴﺎر  ﻴﻦﻣﻴﺎﻧﮕ  ﺳﺮدآﺑﺮود  ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود  ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ  ﭼﺎﻟﻮس  آﺳﺘﺎرا
  0/92  - 0/50  0/43  - 0/24  0/50  0/10  - 0/42
  
  
  gninioJ robhgieNرﺳﻢ درﺧﺖ ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﺑﻪ روش -5-2-3
درﺧﺖ ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﺣﺎﺻﻠﻪ ﺑﻪ دو ﺷﺎﺧﻪ ي اﺻﻠﻲ  ﺗﻘﺴﻴﻢ ﺷﺪ ﻛﻪ ﻫﺮ ﻳﻚ ﻣﺠﺪدا ﺑﻪ ﺷﺎﺧﻪ  gninioJ robhgieNدر روش 
ﺪه اﺳﺖ ﻓﻘﻂ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي رودﺧﺎﻧﻪ ﭼﺎﻟﻮس ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺗﻘﺴﻴﻢ ﺷﺪه اﻧﺪ. در ﻳﻚ ﺷﺎﺧﻪ ﻛﻪ ﺑﻪ ﺳﻪ ﺧﻮﺷﻪ ﺗﻘﺴﻴﻢ ﺷ
(. ﺳﺎﻳﺮ 4-2ﺟﺪا از ﺳﺎﻳﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻨﺪ ﻛﻪ ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه ي وﺟﻮد ﻓﺎﺻﻠﻪ ي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ آﻧﻬﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ )ﺷﻜﻞ 
ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻧﻴﺰ در ﺧﻮﺷﻪ ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻗﺮار دارﻧﺪ. ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻣﻲ ﺗﻮان ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي ﻛﺮد ﻛﻪ ﺗﻮاﻟﻲ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي ﻣﺎﻫﻴﺎن 
  ﻫﻢ ﻧﺰدﻳﻚ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ. آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﻪ
  
  
  
 ٥٤… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
  
و روش  )2791,ieN(ﻧﻤﻮدار ﺷﺠﺮه اي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر ﻛﻪ ﺑﺮ اﺳﺎس ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ  -4- 2ﺷﻜﻞ 
 .رﺳﻢ ﺷﺪه اﺳﺖ .J.N
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٦٤
  ﺑﺤﺚ و ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي-5-3
ﻛﺎﻫﺶ ذﺧﺎﻳﺮ آﺑﺰﻳﺎن در ﺑﺴﻴﺎري از ﻧﻘﺎط ﺟﻬﺎن ﺑﺎﻋﺚ ﺷﺪه ﺗﺎ ﻣﺤﻘﻘﻴﻦ ﻋﻠﻮم ﺷﻴﻼﺗﻲ ﺟﻬﺖ ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ذﺧﺎﻳﺮ آﺑﺰﻳﺎن 
ﻗﺒﻞ از ﻫﺮ اﻗﺪام ﻋﻤﻠﻲ، ﺑﻪ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ و ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺑﺎ ارزش آن ﻣﻨﻄﻘﻪ از ﻃﺮﻳﻖ روﺷﻬﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ 
روي آورﻧﺪ. اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت در ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﻫﺎي ﺑﻬﺮه ﺑﺮداري از ذﺧﺎﻳﺮ آﺑﺰﻳﺎن درﻳﺎﻳﻲ، ﺻﻨﻌﺖ آﺑﺰي ﭘﺮوري و ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﻫﺎي 
ﺮ، روﻧﺪ آﺳﻴﺐ ﭘﺬﻳﺮي آﺑﺰﻳﺎن درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﻪ ﻋﻠﺖ اﺻﻼح ﻧﮋاد داراي اﻫﻤﻴﺖ زﻳﺎدي ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. در ﺳﺎﻟﻬﺎي اﺧﻴ
ﺑﺮداﺷﺖ ﺑﻲ روﻳﻪ، ورود آﻟﻮدﮔﻲ ﻫﺎي ﮔﻮﻧﺎﮔﻮن و ...، ﻟﺰوم اﺟﺮاي ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺑﻨﻴﺎدي و ﻛﺎرﺑﺮدي، ﺟﻬﺖ اﻃﻼع از 
ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻳﺎ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي اﺣﺘﻤﺎﻟﻲ، ﻃﺮح ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﻫﺎي ﺣﻤﺎﻳﺘﻲ و ﺣﻔﺎﻇﺘﻲ ﻣﺜﻞ ﺗﻜﺜﻴﺮ و ﭘﺮورش، ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ذﺧﺎﻳﺮ و اراﺋﻪ 
ﺑﺮداﺷﺖ را ﺿﺮوري ﻧﻤﻮده و اﻫﻤﻴﺖ اﻳﻦ ﻣﻮﺿﻮع ﻓﻘﻂ ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺑﻬﺮه ﺑﺮداري از ﻣﻨﺎﺑﻊ ﺷﻴﻼﺗﻲ  اﻟﮕﻮي ﭘﺎﻳﺪار ﺻﻴﺪ و
ﻧﻴﺴﺖ ﺑﻠﻜﻪ ﺟﻬﺖ ﺣﺼﻮل اﻃﻤﻴﻨﺎن از ﺗﻨﻮع زﻳﺴﺘﻲ و ﺣﻔﻆ ﻋﻤﻠﻜﺮد اﻛﻮﻟﻮژﻳﻚ اﻛﻮﺳﻴﺴﺘﻢ ﻫﺎي درﻳﺎﻳﻲ ﻧﻴﺰ ﻣﻲ 
از ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ و  ﺑﺎﺷﺪ. ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻳﻜﻲ از ﺳﻪ ﺳﻄﺢ ﺗﻨﻮع زﻳﺴﺘﻲ ﭘﻴﺸﻨﻬﺎد ﺷﺪه ﺗﻮﺳﻂ اﺗﺤﺎدﻳﻪ ﺑﻴﻦ اﻟﻤﻠﻠﻲ ﺣﻔﺎﻇﺖ
(. در ﺻﻮرﺗﻲ ﻛﻪ اﻳﻦ اﺳﺘﺮاﺗﮋي ﺑﺮ ﭘﺎﻳﻪ ي 9002 ,.la te initnecuLﻃﺒﻴﻌﺖ ﺑﺮاي ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﻫﺎي ﺣﻔﺎﻇﺖ از ذﺧﺎﻳﺮ اﺳﺖ )
روﺷﻬﺎي دﻗﻴﻖ و ﻗﻮي ﻣﺜﻞ داده ﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺑﺎﺷﺪ، ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﻋﻼوه ﺑﺮ ﺣﻔﻆ ﺗﻨﻮع زﻳﺴﺘﻲ، ﻣﻴﺰان ﺑﺮداﺷﺖ و ﺑﻬﺮه 
(. ﻧﺨﺴﺘﻴﻦ ﮔﺎم ﺟﻬﺖ ﺣﻔﺎﻇﺖ از ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ و 6002 ,.la te iahTﺑﺮداري را ﺑﻪ ﺣﺪ ﻣﻌﻘﻮل و ﺣﺪاﻛﺜﺮ ﺑﺮﺳﺎﻧﺪ )
  ﺗﻨﻮع زﻳﺴﺘﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي در ﺣﺎل ﺑﻬﺮه ﺑﺮداري آﺑﺰﻳﺎن، ﺗﺪوﻳﻦ اﺳﺘﺮاﺗﮋي ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﺑﺮداﺷﺖ ﭘﺎﻳﺪار اﺳﺖ. 
در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ازاد درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ. 
( در رودﺧﺎﻧﻪ ﭼﺎﻟﻮس وﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن در 0/76ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه )در اﻳﻦ 
( ﺑﻮده اﺳﺖ. ﺿﻤﻦ ﻛﻪ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﺑﻴﻦ 0/26رودﺧﺎﻧﻪ ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ )
 ( 0/98± 0/40)ﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻲ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﺑﻮد. ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ  0/33±0/21و  0/16±0/53ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
(. ﻋﻼوه 0/18± 0/20ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي آﺳﺘﺎرا ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ )و  ﺑﻮده  رودﺧﺎﻧﻪ ﺳﺮداﺑﺮودﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ 
 0/11± 0/60در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﺮداﺑﺮود و ﭼﺎﻟﻮس و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن  0/31± 0/70ﺑﺮ اﻳﻦ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي 
ﺖ. ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داده ﻛﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ  در ﻣﺎﻫﻲ آزاد  درﻳﺎي ﺧﺰر در رودﺧﺎﻧﻪ ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳ
( اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺖ، ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ 2931ﻟﺸﻜﺮي ) ﻧﺠﺎر  در ﺳﻄﺢ ﭘﺎﺋﻴﻨﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ اي ﻛﻪ ﺗﻮﺳﻂ
ﻲ ﻣﻮرد و ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻫﺘﺮوزاﮔﻮﺳﻴﺘ 1/00 ± 0/30ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در ﺳﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﭼﺎﻟﻮس، ﺳﺮداﺑﺮود و اﺳﺘﺎرا 
( در رودﺧﺎﻧﻪ ي ﭼﺎﻟﻮس 0/13 ± 0/41( در رودﺧﺎﻧﻪ  ﺳﺮدآﺑﺮود و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ آن )0/73 ± 0/41اﻧﺘﻈﺎر )
 ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ.
ﺑﺮاي ﺗﻌﻴﻴﻦ ﻣﻴﺰان اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻞ ﻣﻮﺟﻮد در ﻳﻚ زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ و ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ آن ﺑﺎ اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻞ در ﺑﻴﻦ   
ﭼﺎﻟﻮس ﺑﺎ ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود و ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/80اﻛﺜﺮ آن )ﺣﺪ ﺷﻮد. اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ TSF ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻫﺮ ﻧﺎﺣﻴﻪ از ﻓﺎﻛﺘﻮر
 karoDﻛﺮﮔﺎﻧﺮود ﺑﺎ آﺳﺘﺎرا ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ. ﻃﺒﻖ ﻧﻈﺮﻳﻪ ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ(  ﺑﻴﻦ 0/10) TSFﺑﺎ ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود و ﺣﺪاﻗﻞ 
ﺑﻴﺸﺘﺮ ﺷﺎﻣﻞ  TSF( ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻣﺎﻫﻲ آزاد در ﻣﺤﺪوده ﻣﺘﻮﺳﻂ ﺑﻪ ﺑﺎﻻ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.  5002)
 ٧٤… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
ﻧﺪازه ﮔﻴﺮي ﺗﻤﺎﻳﺰ در زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ اﺳﺖ و ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻛﺎرﺑﺮد را در آزﻣﻮن واﮔﺮاﻳﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﺑﻴﻦ زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ا
دارد و ﻣﻘﺪار آن ﻫﻤﻴﺸﻪ ﻣﺜﺒﺖ ﺑﻮده و ﺑﻴﻦ ﻋﺪد ﺻﻔﺮ )ﻫﻴﭻ ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ وﺟﻮد ﻧﺪارد( و ﻳﻚ )وﺟﻮد ﺟﻤﻌﻴﺖ و ﺟﺪاﻳﻲ 
ي ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ، ﺗﺤﺖ ﺗﺄﺛﻴﺮ ﻋﻮاﻣﻞ ﻛﺎﻣﻞ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ( ﻣﺘﻐﻴﺮ اﺳﺖ. وﺟﻮد اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ درون و ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ
ﻣﺨﺘﻠﻔﻲ ﭼﻮن ﺗﺎرﻳﺨﭽﻪ ﻣﺸﺘﺮك، ﺟﺪاﻳﻲ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ، ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺣﺎل و ﮔﺬﺷﺘﻪ و ﻫﻤﻴﻨﻄﻮر ﻓﺮآﻳﻨﺪﻫﺎي ﻣﺨﺘﺺ 
و ﻫﻤﻜﺎران  areV(.  7002 ,.la te iL ;5002 ,karoDﺟﻤﻌﻴﺖ، ﻣﺎﻧﻨﺪ راﻧﺶ ژﻧﺘﻴﻜﻲ و اﻧﺘﺨﺎب اﻧﻄﺒﺎﻗﻲ ﻗﺮار دارد )
ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ و  ،رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻛﺮﮔﺎﻧﺮود، ﻧﺎورود )ﻲ ﻣﻮﻟﺪﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر(، در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ي ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜ1102)
ﺑﻪ دﺳﺖ   0/50ﻣﻴﺰان اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ را اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺖ، ﺟﻔﺖ آﻏﺎزﮔﺮ رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره  01ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  ( ﻛﻪﺳﺮدآﺑﺮود
ﻣﺎﻫﻲ آزاد ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺑﻴﻦ  TSFﻣﻘﺪار اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺖ، ( 2931ﻟﺸﻜﺮي ) ﻧﺠﺎر ﺑﺮرﺳﻲ ﻛﻪ ﺗﻮﺳﻂ درﻫﻤﭽﻨﻴﻦ آوردﻧﺪ. 
( ﺑﻮد و ﻣﻴﺰان 0/10( و ﺳﺮدآﺑﺮود و آﺳﺘﺎرا )0/60(،  ﭼﺎﻟﻮس و آﺳﺘﺎرا )0/30رودﺧﺎﻧﻪ ﭼﺎﻟﻮس و ﺳﺮدآﺑﺮود )
 0/50زﻳﺮ  TSF . ﺑﻪ ﻃﻮر ﻣﻌﻤﻮل ﻣﻘﺪارآﻣﺪ( ﺑﻪ دﺳﺖ 2/87ﺷﺎﺧﺺ ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﻧﻴﺰ در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ )
ا ﺿﻌﻴﻒ ﺗﻔﺴﻴﺮ ﻛﻨﻨﺪ، در ﺣﺎﻟﻴﻜﻪ اﻳﻦ ﻣﻄﻠﺐ ﺷﻮد و ﻣﺤﻘﻘﻴﻦ ﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺑﻴﻦ زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ر ﻣﻄﺮح ﻣﻲ
رﺳﺪ زﻳﺮا اﺛﺮ ﭘﻠﻲ  در اﻛﺜﺮﻳﺖ ﻣﻮارد ﺑﻪ ﻳﻚ ﻧﻤﻲ TSFﻧﻤﺎﻳﺎﻧﮕﺮ ﻫﻤﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺣﻘﻴﻘﻲ ﻧﻴﺴﺖ. ﻧﻜﺘﻪ دﻳﮕﺮ اﻳﻨﻜﻪ ﻣﻴﺰان 
  .)9991 ,kcirdeH ;8991 ,htrowselrahC (دﻫﺪ  را ﺗﻐﻴﻴﺮ ﻣﻲ TSFﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ ﻧﺎﺷﻲ از ﺟﻬﺶ ﺑﻪ ﻃﻮر ﻣﻮﺛﺮي ﻣﻴﺰان 
ﺌﻮﺗﻴﺪي در ﻫﺮ ﺗﻮاﻟﻲ ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻓﺎﺻﻠﻪ ي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﺨﻤﻴﻦ زده ﻣﻲ ﺷﻮد. ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ ﺑﺴﺘﻪ ﺑﻪ ﻣﻴﺰان اﺧﺘﻼف ﻫﺎي ﻧﻮﻛﻠ
ﻣﻴﺰان ﺗﻔﺎوت ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎ در ﻫﺮ ﺗﻮاﻟﻲ، اﺧﺘﻼف ﻫﺎي درون ﮔﻮﻧﻪ اي و ﺑﻴﻦ ﮔﻮﻧﻪ اي ﻣﺸﺨﺺ ﻣﻲ ﺷﻮد. اﻳﻦ ﻋﺎﻣﻞ 
ر ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ ﺑﻪ ﻃﻮر ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ ﻳﺎ از ﻃﺮﻳﻖ ارﺗﺒﺎط ﺑﺎ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﺆﺛﺮ، ﺑﺮآورد ﻛﻨﻨﺪه ي ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺳﺖ. د
ﺑﻴﻦ رودﺧﺎﻧﻪ ﺳﺮداﺑﺮود و  0/90ﺑﻴﻦ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود و ﭼﺎﻟﻮس و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن  0/21ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ
ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه از ﻣﻘﺪار ﻛﻤﻲ ﺑﺮﺧﻮردار ﺑﻮده اﺳﺖ. ﺑﺮ 
ي ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ( ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ 2931ﻟﺸﻜﺮي )ﻧﺠﺎراﺳﺎس ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت 
ﭼﺎﻟﻮس و آﺳﺘﺎرا و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ي ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﺮدآﺑﺮود و آﺳﺘﺎرا 
، اﻧﺠﻢ ﮔﺮﻓﺘﻪ ANDtmﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﻛﻪ (، 1102و ﻫﻤﻜﺎران ) areV درﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ.
ﻛﻪ ﺑﺮ اﺳﺎس ﻧﻈﺮﻳﻪ  ﮔﺮدﻳﺪ( ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ 100.0 <P) 0/22ﻣﻮﻟﺪﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر ﻴﻜﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ي ژﻧﺘﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ 
( ﻗﺮار ﻣﻲ ﮔﻴﺮد و ﺑﺎ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ 0/30-0/16(، در ﻣﺤﺪوده ي ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻫﻢ ﺟﻨﺲ )4991و ﻫﻤﻜﺎران ) eprohT
  ﺣﺎﺿﺮ ﻫﻤﺨﻮاﻧﻲ دارد.
  
  ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي ﻛﻠﻲ
ﻢ ﺷﻴﻼﺗﻲ در ﺷﻤﺎل ﻛﺸﻮر ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻳﻜﺴﺎﻧﻲ از ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺣﺎﺻﻞ از ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  ﺑﺮ روي ﭘﻨﺞ رودﺧﺎﻧﻪ ﻣﻬ
ﻣﺎﻫﻲ آزاد در اﻳﻦ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ وﺟﻮد ﻧﺪاﺷﺘﻪ و ﮔﺮوه ﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺘﻔﺎوﺗﻲ زﻳﺴﺖ ﻣﻲ ﻧﻤﺎﻳﻨﺪ. ﺑﺮ اﺳﺎس ﻧﺘﺎﻳﺞ 
    ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه ﺳﻪ ﮔﺮوه ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺘﻔﺎوت از اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺗﺸﺨﻴﺺ داده ﺷﺪ.
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٨٤
  ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ  -6
  رروش ﻛﺎ-6-1
  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري-6-1-1
اﻧﺠﺎم و از ﻫﺮ  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري از ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از دﺳﺘﮕﺎه اﻟﻜﺘﺮوﺷﻮﻛﺮو دام از رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺗﺠﻦ وﺳﻔﻴﺪرود
ﻧﻤﻮﻧﻪ از درﻳﺎ  03ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺟﻤﻊ آوري ﮔﺮدﻳﺪ. ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ از ﻃﺮﻳﻖ ﺗﻮرﭘﺮه ﺷﺮﻛﺖ ﻫﺎي ﺗﻌﺎوﻧﻲ ﺻﻴﺎدي ﻧﻴﺰ   8رودﺧﺎﻧﻪ 
(. 5-1ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺻﻴﺪ ﺷﺪ)ﺷﻜﻞ  51ﻧﻤﻮﻧﻪ و اﺳﺘﺎن ﮔﻴﻼن ﻣﻨﻄﻘﻪ اﻧﺰﻟﻲ  51س )اﺳﺘﺎن ﻣﺎزﻧﺪران ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻧﻮﺷﻬﺮ و ﭼﺎﻟﻮ
ﺑﻪ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه ژﻧﺘﻴﻚ  ANDﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﭘﺲ از ﺻﻴﺪ، ﺑﺎﻟﻪ دﻣﻲ ﻣﺎﻫﻲ در اﻟﻜﻞ ﻣﻄﻠﻖ ﺗﺜﺒﻴﺖ و ﺟﻬﺖ اﺳﺘﺨﺮاج 
  ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﭘﮋوﻫﺸﻜﺪه اﻛﻮﻟﻮژي درﻳﺎي ﺧﺰر ﻣﻨﺘﻘﻞ ﺷﺪه اﺳﺖ.
  
  
  ﻫﻲ در ﺣﻮزه ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰرﻣﻮﻗﻌﻴﺖ ﻣﺤﻞ ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري از ﺳﺲ ﻣﺎ 5-1ﺷﻜﻞ
  
   ANDاﺳﺘﺨﺮاج  -6-1-2
)ﻓﺼﻞ دوم( اﻧﺠﺎم ﺷﺪ. ﺑﺮاي ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺳﺲ  2-1-2ﻣﻄﺎﺑﻖ روش ذﻛﺮ ﺷﺪه در ﺑﻨﺪ  ANDاﺳﺘﺨﺮاج 
 pooL-Dاﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ. ﺑﺮاي اﻳﻦ ﻣﻨﻈﻮر ﻳﻚ ﺟﻔﺖ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻣﻨﻄﻘﻪ  ANDﻣﺎﻫﻲ از روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ 
 (.5-1ﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ)ﺟﺪولﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﻣﺎﻫﻲ ﻛﭙﻮر ﻣﻮرد اﺳﺘ
  
 )1002 ,.la te gnahC(ﺗﻮاﻟﻲ آﻏﺎزﮔﺮﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در روش ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﺑﺮاي ﺳﺲ 5-1ﺟﺪول 
  ﺟﺎﻳﮕﺎه ﺗﻮاﻟﻲ آﻏﺎزﮔﺮ
 3- TA TTT CCC TCA CGA TGG AGG -5  
  3- TT CGG TGT GGG GGT TCC TTA -5
 drawroF remirP
 esreveR remirP
 
 ٩٤… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
   RCPواﻛﻨﺶ  -6-1-3
، esaremylopANDqaTواﺣﺪ آﻧﺰﻳﻢ  2، 002Mµﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ  PTNd(، 01X) RCPﺑﺎﻓﺮ  01lµﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  RCPواﻛﻨﺶ 
اي ﻛﻪ ﺣﺠﻢ ﻧﻬﺎﻳﻲ ﻣﺤﻠﻮل واﻛﻨﺶ ﺑﻪ  ﻫﺪف و آب ﻣﻘﻄﺮ ﺑﻪ اﻧﺪازه AND001gnﺗﺎ  05، 2/5Mmﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ  2lCgM
دﻗﻴﻘﻪ،  1ﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت درﺟﻪ ﺳﺎ 49ﺑﺮﺳﺪ، اﻧﺠﺎم ﺷﺪﺑﺮﻧﺎﻣﻪ دﺳﺘﮕﺎه ﺗﺮﻣﺎل ﺳﺎﻳﻜﻠﺮ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ: واﺳﺮﺷﺘﻪ ﺷﺪن  05lµ
 03دﻗﻴﻘﻪ ﺑﺮاي  1درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت  27ﺛﺎﻧﻴﻪ وﺑﺴﻂ ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ  03درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت  45اﻟﺤﺎق ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ 
درﺻﺪ و  1و اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ژل آﮔﺎرز  05 bpﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﺎرﻛﺮ  RCPﭼﺮﺧﻪ ﺑﻮده اﺳﺖ. ﻛﻤﻴﺖ و ﻛﻴﻔﻴﺖ ﻣﺤﺼﻮل 
ﺟﻬﺖ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ  RCPﭘﺲ از اﻧﺠﺎم واﻛﻨﺶ .ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖرﻧﮓ آﻣﻴﺰي اﺗﻴﺪﻳﻮم ﺑﺮﻣﺎﻳﺪ ﻣﺸﺎﻫﺪه و ﻣﻮرد 
  ، ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﻪ ﺷﺮﻛﺖ ﺗﻜﺎﭘﻮزﻳﺴﺖ ارﺳﺎل ﮔﺮدﻳﺪ. AND
  
  آﻧﺎﻟﻴﺰ آﻣﺎري -6-1-4
    ﻫﻤﺘﺮاز ﮔﺮدﻳﺪ. )9991 ,llaH( tidEoiBﺑﺮاي آﻧﺎﻟﻴﺰ آﻣﺎري، اﺑﺘﺪا ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎي ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺮم اﻓﺰار 
رد اﻧﺘﻈﺎر و ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه، ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي واﻗﻌﻲ و ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي ﻣﻮﺛﺮ ، ﻣﺎﺗﺮﻳﺲ ﻓﺮاواﻧﻲ آﻟﻠﻲ، ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮ
، ﺟﺮﻳﺎن TSFﻣﻘﺪار ، ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﺮﺑﻊ ﻛﺎي واﻳﻨﺒﺮگ  -ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي( 2791 ieN)ﺑﺮ اﺳﺎس ﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ
 AVOMAﺗﺴﺖ ﺑﺮ اﺳﺎس ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﺷﺪه  4ﺑﺮاي  ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮ اﺳﺎس ﺳﻠﺴﻠﻪ ﻣﺮاﺗﺐ ﺟﻤﻌﻴﺘﻲو ژﻧﻲ
 5 noisrev PSanD( و 5002 ,.la te reiffocxE) 1.3 noisrev niuqelrAﻫﺎي ﺗﺨﺼﺼﻲ ﻧﺮم اﻓﺰار ﺑﺎ 0/10درﺳﻄﺢ اﺣﺘﻤﺎل 
ﺑﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ . درﺧﺖ ﻣﻮﺿﻊ ﺷﻨﺎﺳﻲ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﺑﺮ اﺳﺎس ﮕﺮدﻳﺪ(  ﻣﺤﺎﺳﺒﻬ9002 ,sazoR dna odarbiL)
  ( ﺗﺮﺳﻴﻢ ﺷﺪ.7002 ,.la te arumaT)4AGEMﻧﺮم اﻓﺰار ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از gninioj-robhgieNروش
  
  ﻧﺘﺎﻳﺞ-6-2
اﺳﺘﺨﺮاج  ANDﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ اﻧﺠﺎم ﺷﺪ. ﻛﻤﻴﺖ وﻛﻴﻔﻴﺖ  ﺑﻪ روش اﺳﺘﺎت ﺳﺪﻳﻢ در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ANDاﺳﺘﺨﺮاج 
% و دﺳﺘﮕﺎه ﺑﻴﻮﻓﺘﻮﻣﺘﺮ ﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ ﻛﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ آن ﺑﻪ ﺷﺮح ذﻳﻞ 1ﺷﺪه ﺑﻪ دو روش اﺳﺘﻔﺎده از ژل آﮔﺎرز 
 ﺑﺎﺷﺪ. ﻣﻲ
ﺑﺮ روي ژل آﮔﺎرز )ﻳﻚ درﺻﺪ( و ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺗﻴﺰي و ﺷﺪت ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي ﺗﻮﻟﻴﺪ  ANDﺎﻧﺪﻫﺎي ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪت وﺿﻮح ﺑ
ﻫﺎي  اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه از ﺑﺎﻟﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﺲ از ﻛﻴﻔﻴﺖ و ﻛﻤﻴﺖ ﻣﻨﺎﺳﺒﻲ ﺑﺮاي اﺳﺘﻔﺎده در آزﻣﺎﻳﺶ  ANDﺷﺪه ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ 
ﻧﻤﻮﻧﻪ  pool-Dﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺑﻮد. ﺗﻮاﻟﻲ ﻗﻄﻌﻪ 008ﺑﺎﺷﺪ. ﻃﻮل ﻗﻄﻌﻪ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﺷﺪه در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ  ﺑﺮﺧﻮردار ﻣﻲ RCP
 42ﺟﻔﺖ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪ ﻫﻤﺘﺮاز ﺷﺪه،  008از ﻣﺠﻤﻮع  ﻫﻤﺘﺮاز ﺷﺪﻧﺪ. tidEoiBاﺳﺘﻔﺎده از ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ  ، ﺑﺎﻣﺎﻫﻲﻫﺎي ﺳﺲ 
ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻣﺸﺎﻫﺪه  21در ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه، ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﻳﺪ. ي ﻣﺨﺘﻠﻒﺘﻐﻴﺮ در ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎﻣﺟﺎﻳﮕﺎه 
ﻓﺮاواﻧﻲ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎ را  در  5-2ﺑﻮده اﺳﺖ. ﺟﺪول ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ(  8ﮔﺮدﻳﺪ ﻛﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪاد در ﻣﻨﻄﻘﻪ ﮔﻴﻼن )
ﻣﺨﺘﺺ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﮔﻴﻼن،  Fو  E، Dﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ. ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﻲ ﺷﻮد، ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي 
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٠٥
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ رودﺧﺎﻧﻪ ﺗﺠﻦ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  Lﻣﺨﺘﺺ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﻔﻴﺪرود و ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ  Kو   Jﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ 
 ﺻﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﮕﺮدﻳﺪ.ﻣﺎزﻧﺪران ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ اﺧﺘﺼﺎ
  
  ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ ﻓﺮاواﻧﻲ ﻧﺴﺒﻲ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه درﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﺷﺪه -5-2
  ﺗﺠﻦ  ﺳﻔﻴﺪرود  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ  ردﻳﻒ
 0 0  0/13  0/32 A 1
 0  0/02 0  0/32  B 2
 0  0/02 0  0/80  C 3
 0 0 0  0/80  D 4
 0 0 0  0/80  E 5
 0 0 0  0/80  F 6
  0/04 0  0/64  0/51  G 7
 0 0  0/80  0/80  H 8
 0 0  0/80 0  I 9
 0  0/04 0 0  J 01
 0  0/02 0 0 K 11
  0/02 0 0 0  L 21
 
ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﻴﮕﺮدد. ﺣﺪاﻛﺜﺮ اﺣﺘﻤﺎل ﺗﺮﻛﻴﺒﻲ  5-3ﺗﺮﻛﻴﺐ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎ در ﻫﺮ ﻳﻚ از ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري در ﺟﺪول 
( در 8002و ﻫﻤﻜﺎران ) ramuKروش  اﻟﮕﻮي ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي و ﻣﻴﺰان اﺣﺘﻤﺎل ﺟﺎﻧﺸﻴﻨﻲ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي ﻫﺮ ﺑﺎز ﺑﺮ اﺳﺎس
ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه اﺳﺖ. ﻃﺒﻖ ﻣﺤﺎﺳﺒﺎت اﻧﺠﺎم ﺷﺪه درﺻﺪ ﺗﺮﻛﻴﺐ ﺑﺎزﻫﺎي ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي در ﻣﺠﻤﻮع ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ   5-4ﺟﺪول 
 ﺑﻮده اﺳﺖ.  0/41و  0/92، 0/62، 0/13ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ  Gو  C، T، Aﺑﺮاي 
  
  ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲﺗﺮﻛﻴﺐ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎ )درﺻﺪ( در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﺷﺪه از   -5-3ﺟﺪول
  G  A  T  C  
  31/85  03/58  62/93  92/81  ﮔﻴﻼن
  31/94  03/19  62/43  92/62  ﻣﺎزﻧﺪران
  31/66  13/00  62/52  92/01  ﺳﻔﻴﺪرود
  31/94  03/79  62/72  92/62    ﺗﺠﻦ
    
 ١٥… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ. ﻣﻴﺰان  pool-Dﺑﺮآورد ﺣﺪاﻛﺜﺮ اﺣﺘﻤﺎل ﺗﺮﻛﻴﺐ اﻟﮕﻮي ﺟﺎﻧﺸﻴﻨﻲ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي درﻗﻄﻌﻪ  - 5-4ﺟﺪول 
ﻫﺴﺘﻨﺪ ﺑﻪ  noisrevsnarTﻧﺘﻘﺎﻟﻲ ﺑﺎ ﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي رﻧﮕﻲ و ﺑﻘﻴﻪ اﻋﺪادي ﻛﻪ ﺷﺎﻣﻞ  اﺣﺘﻤﺎل ﺟﺎﻧﺸﻴﻨﻲ اﺣﺘﻤﺎل ﺟﺎﻧﺸﻴﻨﻲ ا
  ﺻﻮرت اﻳﺘﺎﻟﻴﻚ ﻣﺸﺨﺺ ﺷﺪه اﻧﺪ.
  
  
  ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ-6-2-1
( ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ 0/500، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه )ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ 5-5ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﺟﺪول 
( ﺑﻮده اﺳﺖ. ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد  0/100ﻫﺎي ﺳﻔﻴﺪرود ﺑﻮده وﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن دررودﺧﺎﻧﻪ ﺗﺠﻦ )
 ﺑﻮده اﺳﺖ.   ﻗﺎﺑﻞ( 0/72)درﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﻔﻴﺪرود وﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪارآن ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن (  0/75)اﻧﺘﻈﺎر
ذﻛﺮ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
دﻫﺪﻛﻪ  درﺗﻤﺎﻣﻲ  ﺑﻮده اﺳﺖ. ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺿﺮاﻳﺐ اﻓﺖ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ 0/24±0/521و  0/300±0/530
وﺟﻮد داردﻛﻪ  OHﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ  EH اﻓﺰاﻳﺶ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻳﺎ ﺑﻪ ﻋﺒﺎرت دﻳﮕﺮ ﺑﻴﺸﺘﺮ ﺑﻮدن ﻣﻘﺎدﻳﺮﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري 
 ( 0/019 ± 0/120)ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻲ ﺑﻴﺎﻧﮕﺮ اﻓﺖ ﺷﺪﻳﺪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ درﻳﺎي ﺧﺮزر ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.
(. . ﻧﺘﺎﻳﺞ 0/037± 0/410ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎزﻧﺪران ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ )و  ﺑﻮده  ﻣﻨﻄﻘﻪ ﮔﻴﻼنﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ 
ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي رودﺧﺎﻧﻪ ﺳﻔﻴﺪ رود ﺑﺎ ﺳﺎﻳﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ از ﻧﻈﺮ آﻣﺎري اﺧﺘﻼف ﻣﻌﻨﻲ داري ﻧﺸﺎن دادﻧﺪ ﻛﻪ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻲ 
 ± 0/100در ﺳﻔﻴﺪرود و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن  0/500 ± 0/300(.ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي  P< 0/50دارد )
ي ﺧﺰر در در ﺗﺠﻦ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ. ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داده ﻛﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ  درﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ درﻳﺎ 0/100
  ﺳﻄﺢ ﭘﺎﺋﻴﻨﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.
 
و ﺗﻨﻮع  h± D.S ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻲﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ)ﺳﻄﻮح ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  - 5-5ﺟﺪول 
  (EH، ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر  OHﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه  ،π± D.Sﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي
  EH  OH  π  h  ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ  
 0/72 ± 0/51 0/300 ± 0/200  0/300 ± 0/200  0/019 ± 0/120  8  ﮔﻴﻼن
 0/43 ± 0/81 0/200 ± 0/100 0/200 ± 0/200  0/037 ± 0/410 5  ﻣﺎزﻧﺪران
 0/75 ± 0/70 0/500 ± 0/300 0/500 ± 0/300  0/009 ± 0/210 4  ﺳﻔﻴﺪرود
 0/05 ± 0/541 0/100 ± 0/100 0/100 ± 0/100  0/018 ± 0/110 3  ﺗﺠﻦ
  
  G  C  T A  ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪ
  0  41/06  31/71  -   A
  6/77  0  -   51/54  T
  6/77  -   0  51/54  C
  -   41/06  31/71  0  G
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٢٥
  ( TSF)  ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ، ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ-6-2-2
 5-6(  ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه و در ﺟﺪول )2791 ieNﻣﺎﺗﺮﻳﺲ ﻓﻮاﺻﻞ وﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﻌﻴﺎر ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ 
ﻣﻲ  0/200و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن  0/400ﺷﻮد ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ  ﻫﻤﺎﻧﻄﻮرﻳﻜﻪ در ﺟﺪول ﻣﻼﺣﻈﻪ ﻣﻲ .آﻣﺪه اﺳﺖ
  ﻘﺪار ﻛﻤﺐ ﺑﺮﺧﻮردار ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه از ﻣ
    
  ﻣﺎﻫﻲ  ﺳﺲ ي رﺑﺮدا ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮﺣﺴﺐ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪﻳﺲ ﻣﺎﺗﺮ 5-6ﺟﺪول
  ﺗﺠﻦ  ﺳﻔﻴﺪرود  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  
  0/300  0/400  0/300 00/0  ﮔﻴﻼن
  0/200  0/400 00/0   ﻣﺎزﻧﺪران
  0/300 00/0    ﺳﻔﻴﺪرود
 00/0     ﺗﺠﻦ
 
 .ﮔﺮدد اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ TSFﺳﻄﻮح ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ از ﻓﺎﻛﺘﻮر ﻣﻌﻤﻮل درﺗﻮﺻﻴﻒ ﺗﻤﺎﻳﺰﺟﻤﻌﻴﺖ در ﻃﻮرﻪ ﺑ
ﺳﻔﻴﺪرود و ﺗﺠﻦ و ﺣﺪاﻗﻞ ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/13ﺣﺪاﻛﺜﺮ آن ) دﻫﺪ ﻛﻪ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ TSFﻣﻘﺪار ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از
(. ﺑﺮ اﺳﺎس آﻧﺎﻟﻴﺰ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف 5-7ﻣﺎزﻧﺪران و ﺗﺠﻦ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ )ﺟﺪول ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/40) TSF
   .(<P0/50)ﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺗﺠﻦ ﺑﺎ ﮔﻴﻼن، ﻣﺎزﻧﺪران ﺑﺎ ﺳﻔﻴﺪرودﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮدﺑﻴﻦ ﻧ
  
ﭘﺎﺋﻴﻦ ﻣﺎﺗﺮﻳﻜﺲ )اﻋﺪاد ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﺨﺘﻠﻒﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه ﺑﺮاي  TSF ﻣﻘﺪار 5-7ﺟﺪول
  (ﺑﺎر ﺗﻜﺮار 99ﺑﺎﻻﻣﻘﺎدﻳﺮ اﺣﺘﻤﺎل ﺑﺎ اﻋﺪاد و  AVOMAﺗﺴﺖﺑﺮ اﺳﺎس  TSF ﻣﻘﺪار 
  ﺗﺠﻦ  ﺳﻔﻴﺪرود  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  
  0/40  0/60  0/31 00/0  ﻼنﮔﻴ
  0/53  0/10 00/0  0/50  ﻣﺎزﻧﺪران
  0/30 00/0  0/82  0/81  ﺳﻔﻴﺪرود
 00/0  0/13  0/40  0/22  ﺗﺠﻦ
  
 amijaTﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ درﺟﻪ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از آزﻣﻮن 
( در رودﺧﺎﻧﻪ 1/33ﺸﺘﺮﻳﻦ درﺟﻪ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي )ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ. ﺑﺮ اﻳﻦ اﺳﺎس ﺑﻴ 0/63 ± 0/96ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ و ﻣﻘﺪار 
(. ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه 5-8( در ﻣﻨﻄﻘﻪ ﮔﻴﻼن ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ )ﺟﺪول -0/23ﺳﻔﻴﺪرود و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن )
    .(>P0/50اﺧﺘﻼف درﺟﻪ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي ﺑﻴﻦ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﺷﺪه، ﻣﻌﻨﻲ دار ﻧﺒﻮد)
  
  ر رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪدرﺟﻪ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر د  5-8ﺟﺪول
  اﻧﺤﺮاف ﻣﻌﻴﺎر  ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ  ﺗﺠﻦ  ﺳﻔﻴﺪرود  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن
  0/96  0/63  0/42  1/33  0/81  - 0/23
 ٣٥… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
  gninioJ robhgieNرﺳﻢ درﺧﺖ ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﺑﻪ روش -6-2-3
درﺧﺖ ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﺣﺎﺻﻞ ﺑﻪ دو ﺷﺎﺧﻪ ي اﺻﻠﻲ  ﺗﻘﺴﻴﻢ ﺷﺪ ﻫﺮ ﻳﻚ ﺑﻪ ﺷﺎﺧﻪ ﻫﺎي  gninioJ robhgieNدر روش 
ه اﻧﺪ. در ﻳﻚ ﺷﺎﺧﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن و ﺗﻌﺪاد ﻛﻤﻲ از ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎزﻧﺪران ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ و ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺗﻘﺴﻴﻢ ﺷﺪ
در ﺷﺎﺧﻪ دﻳﮕﺮ ﺳﺎﻳﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﺎزﻧﺪران و رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺗﺠﻦ و ﺳﻔﻴﺪرود ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖ. ﻋﺪم ﺗﻔﻜﻴﻚ 
(. ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻣﻲ ﺗﻮان 5-2ﺷﻜﻞ ﻛﺎﻣﻞ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ از ﻳﻜﺪﻳﮕﺮ ﻧﺸﺎﻧﻪ  وﺟﻮد ﻓﺎﺻﻠﻪ ي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻢ ﺑﻴﻦ آﻧﻬﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ )
  ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي ﻛﺮد ﻛﻪ ﺗﻮاﻟﻲ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي ﻣﺎﻫﻴﺎن آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﻪ ﻫﻢ ﻧﺰدﻳﻚ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ.
  
  
و روش  )2791,ieN(ﻧﻤﻮدار ﺷﺠﺮه اي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ﻛﻪ ﺑﺮ اﺳﺎس ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ  -5- 2ﺷﻜﻞ 
 رﺳﻢ ﺷﺪه اﺳﺖ  .J.N
  
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٤٥
  ﺑﺤﺚ و ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي -6-3
ﻣﺎﻫﻲ ﻧﺎدر و ﺑﺎ ارزش درﻳﺎي ﺧﺰر اﺳﺖ ﻛﻪ ﻫﻢ اﻛﻨﻮن ﺑﻪ دﻟﻴﻞ ﻛﺎﻫﺶ ﺟﻤﻌﻴﺖ آن در درﻳﺎ  ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ دﻳﮕﺮ 
اﻫﻤﻴﺖ ﺷﻴﻼﺗﻲ آن از ﺑﻴﻦ رﻓﺘﻪ اﺳﺖ وﻟﻲ از ﻟﺤﺎظ ﺣﻔﻆ ذﺧﺎﻳﺮ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻧﻴﺎز ﺑﻪ ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ رﻳﺰي و ﺣﻤﺎﻳﺖ دارد. ﻧﻤﻮدار 
ﻫﻲ در ﻳﻚ دﻫﻪ ﺑﻴﻦ ﺻﻴﺪ ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ در درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺴﻴﺎر ﻧﺎﻫﻤﻮار و ﺗﻐﻴﻴﺮات زﻳﺎدي را ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ. اﻳﻦ ﻣﺎ
ﻣﻴﺰان ﺑﺴﻴﺎر ﻛﻤﻲ از اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ را ﭘﺮه ﺻﻴﺎدان ﺻﻴﺪ ﭘﺮه ﻧﺸﺎن داده اﺳﺖ . ﺑﻪ ﻳﻜﺒﺎره و ﺑﻪ دﻻﻳﻞ  0131ﺗﺎ  0031
ﺗﻦ رﺳﻴﺪ. ﭘﺲ  52ﺑﻴﺶ از  1131ﺳﺎل ﭘﺲ از آن ﺻﻴﺪ آن اﻓﺰاﻳﺶ ﭼﺸﻤﮕﻴﺮي داﺷﺘﻪ و در ﺳﺎل  5ﻧﺎﻣﺸﺨﺺ در ﻃﻲ 
ﻣﺠﺪدا ﻣﺎﻫﻲ ﻗﺎﺑﻞ ﻣﻼﺣﻈﻪ اي ﺻﻴﺪ ﻧﮕﺮدﻳﺪ. از اﻳﻦ  9131 از آن دوره، رﻛﻮد ﺻﻴﺪ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ ﻓﺮا رﺳﻴﺪ و ﺗﺎ ﺳﺎل
ﺗﻦ و در ﺳﺎﻟﻬﺎي  01 – 51ﺳﺎل ﺑﻪ ﺑﻌﺪ ﺑﺎ اﻓﺰاﻳﺶ و ﻛﺎﻫﺶ ﺻﻴﺪ ﻣﻮاﺟﻪ ﺑﻮده ﺑﻄﻮرﻳﻜﻪ ﻣﻴﺰان ﺻﻴﺪ ﻋﻤﺪﺗﺎ در ﺣﺪود 
ﻣﻴﺰان آن ﻣﺠﺪدا ﺑﻪ ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﺧﻮد رﺳﻴﺪ. در ﺣﺎل  9731ﺗﻦ ﻧﻴﺰ رﺳﻴﺪ و در ﺳﺎل  05ﺑﻪ ﺑﻴﺶ از  8431و  5431
 ﻳﺮاﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ ﺑﻪ ﺷﺪت ﻛﺎﻫﺶ ﻳﺎﻓﺘﻪ، ﺑﻄﻮري ﻛﻪ ﺑﺴﺨﺘﻲ ﻣﻲ ﺗﻮان آن را ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﻤﻮد. ﺣﺎﺿﺮ ذﺧﺎ
در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ ﺧﺰر ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ. در اﻳﻦ 
اﺳﺘﺎن ﮔﻴﻼن  ﺑﻮده ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه  در رودﺧﺎﻧﻪ ﺳﻔﻴﺪرود وﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن در 
اﺳﺖ. ﺿﻤﻦ اﻳﻨﻜﻪ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن وﺑﻮده  ﻣﻨﻄﻘﻪ ﮔﻴﻼنﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻲ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﺑﻮد. ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ  0/24±0/21و  0/300±0/53
اﺳﺖ. ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﻔﻴﺪرود و در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﺎزﻧﺪران ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه 
ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن  در رودﺧﺎﻧﻪ ﻧﺠﻦ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ. ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داده ﻛﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ  در ﺳﺲ ﻣﺎﻫﻲ در 
 ﺳﻄﺢ ﭘﺎﺋﻴﻨﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. 
ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻞ در ﺑﻴﻦ  ﺑﺮاي ﺗﻌﻴﻴﻦ ﻣﻴﺰان اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻞ ﻣﻮﺟﻮد در ﻳﻚ زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ و ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ آن ﺑﺎ اﺧﺘﻼف  
رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/40) TSFﺣﺪاﻛﺜﺮ ﻣﻘﺪار  ﺷﻮد. در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ TSF ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻫﺮ ﻧﺎﺣﻴﻪ از ﻓﺎﻛﺘﻮر
( ﺗﻤﺎﻳﺰ 5002) karoDﺗﺠﻦ ﺑﺎ ﻣﺎزﻧﺪران ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ. ﻃﺒﻖ ﻧﻈﺮﻳﻪ ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪﺗﺠﻦ ﺑﺎ ﺳﻔﻴﺪرود و ﺣﺪاﻗﻞ آن ﺑﻴﻦ 
 ﻲ آزاد در ﻣﺤﺪوده ﻣﺘﻮﺳﻂ ﺑﻪ ﺑﺎﻻ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.  ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻣﺎﻫ
ﻣﻴﺰان اﺧﺘﻼف ﻫﺎي ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي در ﻫﺮ ﺗﻮاﻟﻲ ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻓﺎﺻﻠﻪ ي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﺨﻤﻴﻦ زده ﻣﻲ ﺷﻮد. ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ ﺑﺴﺘﻪ ﺑﻪ 
ﻣﻴﺰان ﺗﻔﺎوت ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎ در ﻫﺮ ﺗﻮاﻟﻲ، اﺧﺘﻼف ﻫﺎي درون ﮔﻮﻧﻪ اي و ﺑﻴﻦ ﮔﻮﻧﻪ اي ﻣﺸﺨﺺ ﻣﻲ ﺷﻮد. اﻳﻦ ﻋﺎﻣﻞ 
ﻃﺮﻳﻖ ارﺗﺒﺎط ﺑﺎ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﺆﺛﺮ، ﺑﺮآورد ﻛﻨﻨﺪه ي ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺳﺖ. در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ  ﺑﻪ ﻃﻮر ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ ﻳﺎ از
ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي رودﺧﺎﻧﻪ ﺳﻔﻴﺪرود و ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﺎزﻧﺪران و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن  ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ 
ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪه از ﻣﻘﺪار ﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﺎزﻧﺪران و رودﺧﺎﻧﻪ ﺗﺠﻦ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي 
   ﻛﻤﻲ ﺑﺮﺧﻮردار ﺑﻮده اﺳﺖ.
 ٥٥… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
 b ﺳﻴﺘﻮﻛﺮوم ژن ﻳﺎﺑﻲ ﺗﻮاﻟﻲ از  ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده   iynetoP  subraB ﻣﺎﻫﻲ ﻓﺎﻳﻠﻮژﻧﻲ ( رواﺑﻂ2002) iberreBو  kiltoK 
 ازرودﺧﺎﻧﻪ ﻣﻨﻄﻘﻪ 3در ﻣﺘﻔﺎوت ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ 71 ﺑﺮرﺳﻲ دراﻳﻦ .ﻗﺮاردادﻧﺪ را ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ داﻧﻮب ازرودﺧﺎﻧﻪ درﻧﻮاﺣﻲ
  .ﻣﺘﻐﻴﺮﺑﻮد 0/6110 ﺗﺎ0/3000 ﺑﻴﻦ ﻧﻮﻛﻠﻮﺋﻴﺪي وﺗﻨﻮع 0/57 ﺗﺎ 0/51 ﺑﻴﻦ  ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ ﺗﻨﻮع. ﺷﺪ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ
 tm ﻧﻮﻛﻠﺌﻮدﻳﺪي ازﺗﻮاﻟﻲ اﺳﺘﻔﺎده ﺑﺎ را ileber .B و sisnepserP subraB  ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻨﻮع( 0102) ﻫﻤﻜﺎران و  avokraM
 و 0/169 ﺗﺎ 0/347 ﺑﻴﻦ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ ﻨﻮعﺗ ﺗﺤﻘﻴﻖ دراﻳﻦ.  ﻗﺮاردادﻧﺪ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻮرد ﻳﻮﻧﺎن و آﻟﺒﺎﻧﻴﺎ از درﻧﻮاﺣﻲ AND
   .ﮔﺮدﻳﺪ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﻴﺰ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ 21 ﺗﻌﺪاد اﻳﻨﻜﻪ ﺿﻤﻦ.  ﮔﺮدﻳﺪ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ 0/250 ﺗﺎ 0/200 ﺑﻴﻦ ﺋﻴﺪي.ﻧﻮﻛﻠﺌﻮ ﺗﻨﻮع
 درﻧﻮاﺣﻲ ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري AND ﻳﺎﺑﻲ ﺗﻮاﻟﻲ از اﺳﺘﻔﺎده ﺑﺎ را iynetep subraB ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻨﻮع (2002)iberrreB  و kiltoK 
 ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ ﺗﻨﻮع.  ﮔﺮدﻳﺪ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ 02ﺗﻌﺪاد ﺑﺮرﺳﻲ دراﻳﻦ. ﻗﺮاردادﻧﺪ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ردﻣﻮ اروﭘﺎ وﺟﻨﻮﺑﻲ ﺷﺮﻗﻲ
 ﺑﻴﻦ اﺧﺘﻼف ﺣﺪاﻛﺜﺮ اﻳﻨﻜﻪ ﺿﻤﻦ.  آﻣﺪ ﺑﺪﺳﺖ 0/6110 ﺗﺎ 0/3000 ﺑﻴﻦ ﺋﻴﺪي.ﻧﻮﻛﻠﺊ ﺗﻨﻮع و 0/57 ﺗﺎ 0/51 ﺑﻴﻦ
 . ﺑﻮد درﺻﺪ 3/5 ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺋﺪي
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٦٥
 ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف -7
  روش ﻛﺎر -7-1
  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري -7-1-1
اري از ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻮر ﭘﺮه)درﻳﺎ( از ﻧﻮاﺣﻲ ﻏﺮﺑﻲ )ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻴﻼن( ، ﻣﻴﺎﻧﻲ)ﺳﻮاﺣﻞ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮد
اﺳﺘﺎن ﻣﺎزﻧﺪران( و ﺷﺮﻗﻲ )ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻠﺴﺘﺎن( ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ﺟﻤﻊ آوري ﮔﺮدﻳﺪه اﺳﺖ. ﺗﻌﺪادﻛﻞ 
ﻧﻪ ﻫﺎ ﭘﺲ از ﺻﻴﺪ، ﺑﺎﻟﻪ دﻣﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺟﻤﻊ آوري ﮔﺮدﻳﺪ. ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮ 03ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻫﺮ ﻋﺪد ﺑﻮده ﻛﻪ از  09ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ 
ﺑﻪ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه ژﻧﺘﻴﻚ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﭘﮋوﻫﺸﻜﺪه اﻛﻮﻟﻮژي درﻳﺎي ﺧﺰر  ANDدر اﻟﻜﻞ ﻣﻄﻠﻖ ﺗﺜﺒﻴﺖ و ﺟﻬﺖ اﺳﺘﺨﺮاج 
  ﻣﺤﻞ ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري را ﻧﺸﺎن ﻣﻴﺪﻫﺪ. 6-1ﺷﻜﻞ  .ﻣﻨﺘﻘﻞ ﺷﺪه اﺳﺖ
  
  
  : ﻣﻮﻗﻌﻴﺖ ﻣﺤﻞ ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري از ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف در ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر6-1ﺷﻜﻞ
  
   AND اﺳﺘﺨﺮاج  -7-1-2
اﺑﺘﺪا ﻧﻴﺎز  RCP)ﻓﺼﻞ دوم( اﻧﺠﺎم ﺷﺪ. ﺑﺮاي اﻧﺠﺎم واﻛﻨﺶ  2-1-2ﻣﻄﺎﺑﻖ روش ذﻛﺮ ﺷﺪه در ﺑﻨﺪ   ANDاﺳﺘﺨﺮاج 
ﺟﻔﺖ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره اﺳﺘﻔﺎده  7ﺑﻪ ﻃﺮاﺣﻲ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ از 
  (.6-1ﺷﺪ )ﺟﺪول
 ٧٥… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
 ﺑﺮاي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف رﻳﺰﻣﺎﻫﻮارهﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ازي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ : ﻣﺸﺨﺼﺎت6-1ﺟﺪول
  (0002 ,.la te crelceL)
 egnar eziS ecneuqes remirP sucoL
 )pb(
 gnilaennA
 )C°( .pmet
 .on noisseccA
 CTATATATTAGTCCGACGA :F 1LalfP
 CAACGTACAAATTAACAGA :R
 628112FA 231-211 05
 GTAAGTTAGTGTAAGCCG :F 3LalfP
 GTAATTCAACCGAAATCGC  :R
 828112FA 582-042 35
 CATTAAGTACCCGAGAGT :F 5LalfP
 GATTTAACCGACACAAACG :R
 038112FA 271-041 35
 CCGAGATGAATATACATACG :F 6LalfP
 GGTCATATCACTTCTGGGAC :R
 138112FA 251-231 25
 GTTTACGAGTGGTCTTGT :F 7LalfP
 CATTACTTCCTTGGGTCA :R
 238112FA 272-402 35
 GCTATTCAGTGTGTTATTCCG :F 8LalfP
 GACTTTCTTTTTCACTTTCTAGG:R
 338112FA 882-402 35
 CGTCTACGAAGAAAGTGTGATTG:F 9LalfP
 CGGCGACTGGTGTAAAGGGT :R
 438112FA 002-461 35
 
 
   RCP واﻛﻨﺶ -7-1-3
، esaremylop AND qaTاﺣﺪ آﻧﺰﻳﻢ و 1، 002Mµﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ  PTNd(، 01X) RCPﺑﺎﻓﺮ  5lµﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  RCPواﻛﻨﺶ 
اي ﻛﻪ ﺣﺠﻢ ﻧﻬﺎﻳﻲ ﻣﺤﻠﻮل واﻛﻨﺶ ﺑﻪ  ﻫﺪف و آب ﻣﻘﻄﺮ ﺑﻪ اﻧﺪازه AND 001gnﺗﺎ  05، 2/5 Mm ﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ 2lCgM
 1درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت  49واﺳﺮﺷﺘﻪ ﻛﺮدن  ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ دﺳﺘﮕﺎه ﺗﺮﻣﺎل ﺳﺎﻳﻜﻠﺮ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ:  .ﺑﺮﺳﺪ، اﻧﺠﺎم ﺷﺪ 02lµ
درﺟﻪ  27ﺑﺴﻂ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺛﺎﻧﻴﻪ و 03ﺮاد در ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﻤﺪت درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕ 35ﺗﺎ  05دﻗﻴﻘﻪ،اﻟﺤﺎق ﭘﺮاﻳﻤﺮ
و  05 bpﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﺎرﻛﺮ  RCPﭼﺮﺧﻪ ﺑﻮد. ﻛﻤﻴﺖ و ﻛﻴﻔﻴﺖ ﻣﺤﺼﻮل  03دﻗﻴﻘﻪ ﺑﺮاي  1ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻤﺪت 
     .درﺻﺪ و رﻧﮓ آﻣﻴﺰي ﻧﻴﺘﺮات ﻧﻘﺮه ﻣﺸﺎﻫﺪه و ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ 6اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ژل ﭘﻠﻲ اﻛﺮﻳﻞ آﻣﻴﺪ 
  
     ﻴﺰ آﻣﺎريآﻧﺎﻟ -7-1-4
 ﻓﺮاواﻧﻲ آﻟﻠﻲ، ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر و ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه، ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي واﻗﻌﻲ و ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي ﻣﻮﺛﺮ در ﺟﺎﻳﮕﺎه
 -ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي,  )2791( ieNﺑﺮ اﺳﺎس ﻫﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺘﻲ، ﺷﺎﺧﺺ ﺷﺎﻧﻮن، ﻣﺎﺗﺮﻳﺲ ﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ
ﮔﺮوه  3 ﻣﻨﻄﻘﻪ و 4ﻴﻜﻲ ﺑﺮ اﺳﺎس ﺳﻠﺴﻠﻪ ﻣﺮاﺗﺐ ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ، ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ، ﺗﻨﻮع ژﻧﺘ TSF ﻣﻘﺪار، 2χواﻳﻨﺒﺮگ ﺑﺮ اﺳﺎس 
در ﻧﺮم اﻓﺰار  0/10درﺳﻄﺢ اﺣﺘﻤﺎل  AVOMA( ﺑﺮ اﺳﺎس ﺗﺴﺖ ﻣﺎزﻧﺪران و ﮔﻠﺴﺘﺎن، ﮔﻴﻼن ﻧﺎﺣﻴﻪﻳﺎ ﻧﺎﺣﻴﻪ )ﺷﺎﻣﻞ 
ﻓﺎﺻﻠﻪ . درﺧﺖ ﻣﻮﺿﻊ ﺷﻨﺎﺳﻲ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﺑﺮ اﺳﺎس )5002 ,esuomS dna llakaeP(. ﮔﺮدﻳﺪ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ 6 noisrev xelA eneG
  .)7002 ,.la te arumaT( ﺗﺮﺳﻴﻢ ﮔﺮدﻳﺪ 4 noisrev AGEMﻧﺮم اﻓﺰار  ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  gninioj-robhgieN روشﺑﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ 
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٨٥
  ﻧﺘﺎﻳﺞ -7-2
 ANDﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف اﻧﺠﺎم ﺷﺪ. ﻛﻤﻴﺖ وﻛﻴﻔﻴﺖ  ﺑﻪ روش اﺳﺘﺎت ﺳﺪﻳﻢ در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ AND اﺳﺘﺨﺮاج 
رد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ ﻛﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ آن ﺑﻪ % و دﺳﺘﮕﺎه ﺑﻴﻮﻓﺘﻮﻣﺘﺮ ﻣﻮ1اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه ﺑﻪ دو روش اﺳﺘﻔﺎده از ژل آﮔﺎرز 
  ﺑﺎﺷﺪ. ﺷﺮح ذﻳﻞ ﻣﻲ
ﺑﺮ روي ژل آﮔﺎرز )ﻳﻚ درﺻﺪ( و ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺗﻴﺰي و ﺷﺪت ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي ﺗﻮﻟﻴﺪ  ANDﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪت وﺿﻮح ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي 
اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه از ﺑﺎﻟﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف از ﻛﻴﻔﻴﺖ و ﻛﻤﻴﺖ ﻣﻨﺎﺳﺒﻲ ﺑﺮاي اﺳﺘﻔﺎده در    ANDﺷﺪه ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ 
 ،در ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﺟﺎﻳﮕﺎه 7ﺑﺎﺷﺪ. ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ  ﺑﺮﺧﻮردار ﻣﻲ RCPﻫﺎي  آزﻣﺎﻳﺶ
آورده ﺷﺪه اﺳﺖ. ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﺟﺪول  6-8اﻟﻲ  6-2و ﺷﻜﻞ ﻫﺎي  6-2ﻣﻮرف ﺑﻮده ﻛﻪ ﺟﺰﺋﻴﺎت آن در ﺟﺪول  ﭘﻠﻲ
ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.  8LalfP و 7LalfPو ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آﻟﻞ در ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي  1LalfPﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪاد اﻟﻞ در ﺟﺎﻳﮕﺎه 
  ﻓﺮاواﻧﻲ ﻫﺮ ﻳﻚ از آﻟﻠﻬﺎ را در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ. 6-3ﻤﭽﻨﻴﻦ ﺟﺪول ﻫ
 
  در ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف رﻳﺰﻣﺎﻫﻮارهﺧﺼﻮﺻﻴﺎت و ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از ﺑﺮرﺳﻲ ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي  6-2ﺟﺪول 
  (1002 .la te ehcanaG-nituoB)
  
دﻣﺎي اﺗﺼﺎل  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 C°
 ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ  (bpﻣﺤﺪاده آﻟﻠﻲ) ﺗﻌﺪاد ﭼﺮﺧﻪ
  11  211-461  03  05 1LalfP
  8  531-171 03  35 3LalfP
  6  531-551 03  35 5LalfP
  7  041-842 03  25 6LalfP
  4  161-371 03  35 7LalfP
  4  831-051 03  35 8LalfP
  01  232-272 03  35 9LalfP
  
 
  ﻓﺮواﻧﻲ آﻟﻠﻬﺎ در ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎ و ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف 6-3ﺟﺪول 
  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  آﻟﻞ  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 1LalfP
 00.0 50/0 30/0 211
 1/0 00.0 21/0 821
 81/0 20/0 31/0 231
 2/0 52/0 22/0 631
 31/0 52/0 71/0 041
 51/0 71/0 71/0 441
 31/0 81/0 21/0 841
 00.0 80/0 30/0 251
 710/0 00.0 00.0 651
 ٩٥… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
 
  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  آﻟﻞ  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 1LalfP
 30/0 00.0 710/0 061
 50/0 00.0 00.0 461
 3LalfP
 70/0 80/0 1/0 631
 50/0 30/0 31/0 041
 25/0 23/0 73/0 441
 1/0 51/0 21/0 841
 70/0 3/0 80/0 251
 1/0 70/0 50/0 651
 50/0 30/0 70/0 061
 50/0 20/0 80/0 271
 5LalfP
 52/0 22/0 33/0 631
 81/0 53/0 32/0 041
 2/0 32/0 2/0 441
 1/0 31/0 21/0 841
 2/0 30/0 1/0 251
 70/0 30/0 20/0 651
 6LalfP
 6/0 7/0 55/0 041
 30/0 20/0 30/0 441
 1/0 51/0 20/0 251
 51/0 70/0 1/0 651
 1/0 000.0 72/0 461
 000.0 70/0 30/0 271
 20/0 00.0 00.0 842
 7LalfP
 73/0 72/0 34/0 061
 20/0 50/0 00.0 461
 51/0 30/0 71/0 861
 74/0 56/0 4/0 271
 8LalfP
 2/0 23/0 32/0 041
 52/0 81/0 31/0 441
 5/0 5/0 36/0 841
 50/0 00.0 00.0 251
 9LalfP
 00.0 70/0 00.0 232
 50/0 30/0 20/0 052
 51/0 00.0 2/0 252
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٠٦
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  1LtalfP اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -6- 2ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﺑﺮ روي 
  
  
  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي 3LtalfP اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -3- 3ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﺑﺮ روي  
  
  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  آﻟﻞ  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 9LalfP
 51/0 52/0 34/0 452
 52/0 73/0 70/0 652
 20/0 50/0 00.0 852
 30/0 00.0 50/0 062
 51/0 50/0 80/0 262
 1/0 71/0 51/0 462
 1/0 20/0 00.0 272
 ١٦… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
 
  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  5LtalfP اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -3- 4ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲ ژلﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﺑﺮ روي 
  
  
 
  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  6LtalfP اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -3- 5ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﺑﺮ روي 
  
 
  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي  8LtalfP اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﺎ ANDو آراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي  RCPﻣﺤﺼﻮل  -3- 6ﺷﻜﻞ 
  %8آﻣﻴﺪ  اﻛﺮﻳﻞ ﭘﻠﻲژل  ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﺑﺮ روي
  
  ﻣﻮﺛﺮو  ﻬﺎي واﻗﻌﻲآﻟﻠ-7-2-1
 ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط  9LalfPو   3LalfP  ﺟﺎﻳﮕﺎه در  واﻗﻌﻲ آﻟﻞ ﺗﻌﺪاد ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ 6-4ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﺟﺪول 
 اﻟﻞ ﺗﻌﺪاد ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺑﺎﺷﺪ. آﻟﻞ( ﻣﻲ 3)  8LalfPﺟﺎﻳﮕﺎه   در آن ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ و آﻟﻞ( ﺑﻮده  9ﻣﺎزﻧﺪران و ﮔﻠﺴﺘﺎن ) ﻫﺎي
 ﻧﻤﻮﻧﻪ  ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط 7LalfP   ﺟﺎﻳﮕﺎه در آن ﻣﻘﺪار ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ و ﮔﻠﺴﺘﺎن ﻫﺎي درﻧﻤﻮﻧﻪ 1LalfP ﺟﺎﻳﮕﺎه در آﻟﻞ 6/78ﻮﺛﺮﻣ
( در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن و 6/75ﺑﻮده اﺳﺖ. ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﻲ )( آﻟﻞ 0/69) ﻣﺎزﻧﺪران ﻫﺎي
( در ﻧﻤﻮﻧﻪ 4/72ﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ آﻟﻞ ﻣﻮﺛﺮ ) ( در ﻣﺎزﻧﺪران ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ. ﺿﻤﻦ اﻳﻨﻜﻪ ﺑ5/68ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن )
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٢٦
( در ﻣﺎزﻧﺪران ﺑﻮد. ﻗﺎﺑﻞ ذﻛﺮ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﻲ و ﻣﻮﺛﺮ در 3/84ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن )
  ﺑﻮده اﺳﺖ.  3/88±0/43و  6/41±0/54ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ 
  
 ﺮرﺳﻲ ﺷﺪه در ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف( ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي  ﺑ EN( وﻣﻮﺛﺮ ) ANﺗﻌﺪاد اﻟﻞ واﻗﻌﻲ) 6-4ﺟﺪول
  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  ﺟﺎﻳﮕﺎه
 
  EN AN  EN AN  EN AN
 78/6 9 27/1 7  6/76 9 1LalfP
 03/3 8 96/1 8  5/80 8 3LalfP
 52/5 6 35/1 6  4/63 6 5LalfP
 84/2 6 69/0 5  2/95 6 6LalfP
 76/2 4 98/0 4  2/66 3 7LalfP
 28/2 4 20/1 3  3/11 3 8LalfP
 05/6 9 476/1 8  3/87 7 9LalfP
  4/72  6/75  3/84  5/68  3/98  6 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
  0/27  0/18  0/84  0/47  0/16  0/78 ES
  
  ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ-7-2-2
در  5LalfPﺟﺎﻳﮕﺎه   در  (0/78ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ) ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ 6-5ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﺟﺪول 
ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ  ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ( در ﮔﻴﻼن ﺑﻮده اﺳﺖ.0/32) 9LalfP ﺟﺎﻳﮕﺎه  در آن ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ
 ﻧﻤﻮﻧﻪ  ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط 7LalfP   ﺟﺎﻳﮕﺎه در آن ﻣﻘﺪار وﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﮔﻴﻼن ﻫﺎي درﻧﻤﻮﻧﻪ 1LalfP ﺟﺎﻳﮕﺎه در(  0/58)ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر
ﻧﻪ ﻫﺎي ( در ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮ0/16ﺑﻮده اﺳﺖ.  ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه )( 0/04)ﻣﺎزﻧﺪران  ﻫﺎي
( در ﮔﻴﻼن ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ. ﺿﻤﻦ اﻳﻨﻜﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ) 0/16ﮔﻠﺴﺘﺎن و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن )
( در ﻣﺎزﻧﺪران ﺑﻮد. ﻗﺎﺑﻞ ذﻛﺮ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻣﻘﺪار 0/76( در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن )0/27
ﺑﻮده اﺳﺖ.  0/07±0/20و  0/26±0/30ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ  ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر در ﺑﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ
 ﻛﺎﻫﺶ ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎ ﺗﻤﺎﻣﻲ در و ﺑﺮداري ﻧﻤﻮﻧﻪ اﻛﺜﺮ ﻣﻨﺎﻃﻖ در ﻛﻪ دﻫﺪ ﻣﻲ ﻧﺸﺎن ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ اﻓﺖ ﺿﺮاﻳﺐ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ
  دارد. وﺟﻮد ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر
 
 ٣٦… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
 
  ﺑﺮاي ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﻣﻮرد   )EH(وﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر  )OH(ﺷﺪهﻣﻘﺎدﻳﺮ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه  6-5ﺟﺪول          
  ﺑﺮرﺳﻲ در ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف
 
  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  ﺟﺎﻳﮕﺎه
  EH OH  EH OH  EH OH
 58/0 75/0 08/0 76/0 58/0 36/0 1LalfP
 07/0 77/0 77/0 6/0 08/0 36/0 3LalfP
 18/0 36/0 67/0 8/0 77/0 78/0 5LalfP
 06/0 36/0 84/0 75/0 16/0 75/0 6LalfP
 526/0 75/0 05/0 4/0 26/0 8/0 7LalfP
 56/0 35/0 76/0 7/0 35/0 35/0 8LalfP
 58/0 37/0 67/0 6/0 37/0 32/0 9LalfP
 0/27  0/36 0/76  0/26 0/07  0/16 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
 0/40  0/30 0/50  0/50 0/40  0/80 ES
  
  واﻳﻨﺒﺮگ –ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي -7-2-3
 χ2ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ وﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ از آزﻣﻮن  ﻣﻨﺎﻃﻖﻨﺒﺮگ در ﺗﻤﺎﻣﻲ  ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي واﻳ
 –اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي 8LalfPو  7LalfP،  6LalfPﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ اﻛﺜﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ درﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي  ﺷﺪ. اﺳﺘﻔﺎده
  (. 6-6)ﺟﺪول   ﻧﺪرا ﻧﺸﺎن داد (<P0/50واﻳﻨﺒﺮگ )
  
  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻖﻣﻨﺎﻃواﻳﻨﺒﺮگ در  - ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي  6-6ﺟﺪول 
  9LalfP  8LalfP  7LalfP  6LalfP  5LalfP  3LalfP  1LalfP    ﻣﻨﻄﻘﻪ
ﻼن
ﮔﻴ
  
  09/72  1/30  5/21  23/38  21/74  95/40  36/89  χ2
  0/000  0/97  0/61  0/500  0/46  0/300  0/300  /orP
 *** sn sn ** sn **  **  ,giS
ان
ﺪر
ﺎزﻧ
ﻣ
  
  96/61  1/04  11/90  9/57  61/38  27/27  24/08  χ2
  0/000  0/07  0/88  0/64  0/33  0/00  0/300  /orP
  *** sn sn sn sn *** **  ,giS
ﺎن
ﺴﺘ
ﮔﻠ
  
  56/59  71/32  5/62  41/27  53/81  26/52  45/76  χ2
  0/200  0/800  0/15  0/74  0/200  0/00  0/20  /orP
 ** ** sn sn ** *** *  ,giS
 100/0<P *** ,10/0<P ** ,50/0<P * ,tnacifingis ton=sn
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٤٦
  ( TSFﻓﺎﺻﻠﻪ و ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ، ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ) -7-2-4
 6-7 ﺟﺪول در و ﺷﺪه ( ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ)2791( ieN ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻣﻌﻴﺎر از اﺳﺘﻔﺎده ﺑﺎ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻓﻮاﺻﻞ ﻣﺎﺗﺮﻳﺲ
ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎزﻧﺪران و  (0/41) ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺷﻮد ﻣﻲ ﻣﻼﺣﻈﻪ ﺟﺪول در ﻫﻤﺎﻧﻄﻮرﻳﻜﻪ .اﺳﺖ آﻣﺪه
ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻠﺴﺘﺎن و ﮔﻴﻼن ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ. ( 0/70) ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.ﮔﻴﻼن 
  ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ دﻗﻴﻘﺎ ﺑﺮﻋﻜﺲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.
  
)اﻋﺪاد ﺑﺎﻻي  ﺳﻮفي ﻣﺎﻫﻲ رﺑﺮدا و ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮﺣﺴﺐ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪﻳﺲ ﻣﺎﺗﺮ 6-7ﺟﺪول
  ﺑﺎﺷﺪ( ﻗﻄﺮ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻲ ﭘﺎﺋﻴﻦﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﻗﻄﺮ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﺷ
  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  
  0/39  0/78 00/0  ﮔﻴﻼن
  0/09 00/0  0/41  ﻣﺎزﻧﺪران
 00/0 01/0  0/70  ﮔﻠﺴﺘﺎن
  
 .ﮔﺮدد ﻣﻲ اﺳﺘﻔﺎده TSF ﻓﺎﻛﺘﻮر از ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺳﻄﻮح در ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺗﻮﺻﻴﻒ در ﻣﻌﻤﻮل ﺑﻄﻮر
ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﻣﺎزﻧﺪران ﻛﻪ داراي ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/03ﺣﺪاﻛﺜﺮ آن ) دﻫﺪ ﻛﻪ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ TSFاز  ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه
ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﮔﻠﺴﺘﺎن ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/410) TSFﺷﻮد. ﺣﺪاﻗﻞ  ( اﺳﺖ، ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﻲ8/81ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ )
. ﺑﺮ اﺳﺎس آﻧﺎﻟﻴﺰ (6-9و  6-8( اﺳﺖ، ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ )ﺟﺪول 71/96ﻛﻪ داراي ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ )
  . (<P0/50)اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﻣﺎزﻧﺪران و ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﻣﺎزﻧﺪران ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد 
  
 ﻣﺎﺗﺮﻳﻜﺲ ﭘﺎﺋﻴﻦ)اﻋﺪاد ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﺨﺘﻠﻒﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه ﺑﺮاي   TSFﻣﻴﺰان  6-8ﺟﺪول
  (ﺑﺎر ﺗﻜﺮار 99ﺑﺮ اﺳﺎس  ﻣﻘﺎدﻳﺮ اﺣﺘﻤﺎل ﺑﺎﻻاﻋﺪاد و  AVOMA ﺗﺴﺖﺑﺮ اﺳﺎس  TSFﻣﻴﺰان 
  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  
  0/70  0/10 00/0  ﮔﻴﻼن
  0/10 00/0  0/030  ﻣﺎزﻧﺪران
  0/00  0/120  0/410  ﮔﻠﺴﺘﺎن
  
 ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﺨﺘﻠﻒﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه ﺑﺮاي   mNﻣﻴﺰان  6-9ﺟﺪول
  ﮔﻠﺴﺘﺎن  ﻣﺎزﻧﺪران  ﮔﻴﻼن  
  71/96  8/81 00/0  ﮔﻴﻼن
  11/09 00/0   ﻣﺎزﻧﺪران
 00/0    ﮔﻠﺴﺘﺎن
  
 ٥٦… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
  ﺑﺤﺚ و ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي-7-3
(. ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ 7991 ,relliMﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻳﻜﻲ از ﺳﻪ ﻋﺎﻣﻞ ﺿﺮوري ﺣﻔﺎﻇﺖ از ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﻴﺎن ﺷﺪه اﺳﺖ)
ذﺧﺎﻳﺮ در ﺻﻮرﺗﻴﻜﻪ ﺑﺮﭘﺎﻳﻪ اﻃﻼﻋﺎت دﻗﻴﻖ از ﻗﺒﻴﻞ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺑﺎﺷﺪ، ﺑﻬﺘﺮ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﻋﻼوه ﺑﺮ ﺣﻔﻆ ﺗﻨﻮع 
ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺗﺤﻮﻻت  (.2002 ,.la te aigruMﻬﺮه ﺑﺮداري را ﺑﻪ ﺣﺪ ﻣﻌﻘﻮل وﺣﺪاﻛﺜﺮﺑﺮﺳﺎﻧﺪ)زﻳﺴﺘﻲ ، ﻣﻴﺰان ﺑﺮداﺷﺖ وﺑ
 درون ﮔﻮﻧﻪ اي و ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻳﻜﻲ از ﻧﻴﺎزﻫﺎي اﺳﺎﺳﻲ در اﻋﻤﺎل ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﺻﺤﻴﺢ ﺑﻬﺮه ﺑﺮداري ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.
  ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف از ﭘﻴﺸﻴﻨﻪ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎﺗﻲ ﺑﺮﺧﻮردار ﻧﻤﻲ ﺑﺎﺷﺪ.
اﻳﻦ  ﺑﺎﻻي ﺧﺎﻃﺮﺗﻨﻮع ﻲ از روﺷﻬﺎي ﻗﺎﺑﻞ اﻋﺘﻤﺎد ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺳﺘﻔﺎده از رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﻫﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﻪﻳﻜ 
 و اﺳﺘﻔﺎده در ﻛﻨﻨﺪ. ﻫﺮﭼﻨﺪ ﻣﻲ اﺳﺘﻔﺎده ﻫﻢ ﺑﻪ ﻧﺰدﻳﻚ ﻫﺎي ﮔﻮﻧﻪ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ رواﺑﻂ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﺮاي ازآﻧﻬﺎ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎ،
 و ﻃﺮاﺣﻲ در ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺴﺎﻓﺖ ايﺑﺮ ﮔﻴﺮي اﻧﺪازه ﻣﻘﻴﺎس از ﻗﺒﻴﻞ  ﻧﻴﺰﻣﺴﺎﺋﻠﻲ آﻧﻬﺎ ﺑﻮدن ﻛﺎرآﻣﺪ
(. 6002 ,.la te vokaitsihCﻧﻤﻮﻧﻪ ) ﻫﺮ ﺑﺮاي ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻧﻴﺎز و ﺗﻌﺪاد ﻣﻮرد ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﺗﻌﺪاد ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ، درﺧﺖ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ
 اﻧﺸﻘﺎق ﻫﺎي ﮔﻮﻧﻪ ﺑﺮاي ﻳﺎ زﻳﺮﮔﻮﻧﻪ رواﺑﻂ ﺑﺮاي اﺳﺖ ﺷﺪه اﻧﺠﺎم رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﻫﺎ ﺗﻮﺳﻂ ﻛﻪ ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺑﻴﺸﺘﺮ
 اﺳﺖ،ﺑﻪ ﺷﺪه ﺣﻔﻆ اﻟﻌﺎده ﻓﻮق ﺷﻮد ﻣﻲ ﺳﺎﺧﺘﻪ آن اﺳﺎس ﺑﺮ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﻛﻪ ﺗﻜﺮاري ﺗﻮاﻟﻲ ﺎورﻣﺠ ﻣﻨﺎﻃﻖ .اﺳﺖ ﺑﻮده ﻳﺎﻓﺘﻪ
 ﻣﺎﻫﻴﺎن روي ﺷﺪه اﻧﺠﺎم ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت در ﻣﺜﺎل ﺑﺮاي .ﺷﻮد ﻣﻲ اﺳﺘﻔﺎده ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ رواﺑﻂ   ﺑﺮاي آن از ﺧﺎﻃﺮ ﻫﻤﻴﻦ
 ﭼﻨﺪﻳﻦ در ﺑﺎﻻﻳﻲ ﺟﺎﻳﮕﺎه رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﺣﻔﺎﻇﺖ ﻣﺠﺎور ﻣﻨﺎﻃﻖ ANDﺗﻮاﻟﻲ  از ﺣﺎﺻﻞ اﻃﻼﻋﺎت ﺑﺮاﺳﺎس ﺳﻴﭽﻼﻳﺪ
(.  در 6991 ,.la te avodraZﺑﻮد) ﭘﻴﺶ ﺳﺎل ﻣﻴﻠﻴﻮن 001 ﺗﺎ 08 ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط آن اﻧﺸﻘﺎق ﻛﻪ ﺷﺪ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﺎﻫﻲ اﻳﻦ از ﻧﺴﻞ
 ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﻫﺎي ﺑﺮرﺳﻲ ﺧﻼف ﺑﺮ. ﺑﺎﺷﺪ ﻣﻲ آزﻣﺎﻳﺶ ﻣﺘﻔﺎوت ﻫﺪف ﺑﻪ ﺑﺴﺘﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺗﻌﺪا  اﻳﻨﮕﻮﻧﻪ ﺑﺮررﺳﻲ ﻫﺎ
 ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺗﻌﺪاد و ﻛﻢ ﻣﺎرﻛﺮ ﺗﻌﺪا ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ در اﺳﺖ، ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺳﻄﺢ در وﺳﻴﻊ ﺑﺮداري ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻳﻚ ﺑﻪ ﻧﻴﺎز ﻛﻪ
   .(2002 ,.la te seravilOﻣﻴﮕﻴﺮﻧﺪ) ﻧﻈﺮ در ﻛﻢ را ﻫﺎ ﻧﻤﻮﻧﻪ و زﻳﺎد ﻣﺎرﻛﺮ ﺗﻌﺪاد ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت در وﻟﻲ زﻳﺎد ﺑﺮداري
 ﻛﻪ داده ﻧﺸﺎن آﻣﺪه ﺑﺪﺳﺖ ﻧﺘﺎﻳﺞ. ﺑﻮدﻧﺪ ﻣﻮرف ﭘﻠﻲ ﺷﺪه اﺳﺘﻔﺎده اي رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺟﻔﺖ 7 ﻫﺮ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ،  اﻳﻦ در
 اﻳﻨﻜﻪ ﺿﻤﻦ ﺑﻮده، آﻟﻞ 3 آن وﻛﻤﺘﺮﻳﻦ( آﻟﻞ 9) ﻣﺎزﻧﺪران و ﮔﻠﺴﺘﺎن ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻪ ﻣﺮﺑﻮط واﻗﻌﻲ اﻟﻞ ﺗﻌﺪاد ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ
 اﻳﻦ ﺑﺮ ﻋﻼوه. اﺳﺖ ﺑﻮده( اﻟﻞ 0/69) ﻣﺎزﻧﺪران در آن ﺣﺪاﻗﻞ و ﮔﻠﺴﺘﺎن ﻫﺎي درﻧﻤﻮﻧﻪ(  اﻟﻞ 6/78)ﻣﻮﺛﺮ اﻟﻞ ﺣﺪاﻛﺜﺮ
 ﺗﻌﺪاد. ﺑﻮد 3/88±0/43 و 6/41±0/54 ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ ﻫﺎ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﺑﻴﻦ در ﻣﻮﺛﺮ و واﻗﻌﻲ ﻫﺎي آﻟﻞ ﺗﻌﺪاد ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
 اﻳﻦ آﻧﺠﺎﺋﻴﻜﻪ از. ﺑﺎﺷﺪ ﻣﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻳﻚ در ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻳﻚ ﺑﺮاي ﺷﺪه ﻣﺸﺎﻫﺪه آﻟﻠﻬﺎي ﺗﻌﺪاد ﻫﻤﺎن واﻗﻌﻲ آﻟﻠﻬﺎي
 آﻧﻬﺎ ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺗﻌﺪاد ﻛﻪ ﻫﺎﻳﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺑﻴﻦ ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﮔﻴﺮد، ﻣﻲ ﻗﺮار ﻧﻤﻮﻧﻪ اﻧﺪازه ﺗﺎﺛﻴﺮ ﺗﺤﺖ ﺷﺪت ﺑﻪ اﻏﻠﺐ ﻣﻌﻴﺎر
  .ﮔﻴﺮد ﺻﻮرت اﺣﺘﻴﺎط ﺑﺎ ﺑﺎﻳﺪ ﺑﺎﺷﺪ، ﻣﻲ ﺘﻔﺎوتﻣ
 ﮔﺎﻧﻪ ﻫﻔﺖ ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي در ﺑﺮداري ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﻴﻦ ﺷﺪه ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ داﻣﻨﻪ ﺣﺎﺿﺮ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ در
 در ﺑﺮداري ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﻴﻦ اﻧﺘﻈﺎر ﻣﻮرد ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ داﻣﻨﻪ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ. ﺑﻮد 0/2 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺑﺎ 0/32-0/78 ﺑﻴﻦ
 و ﺷﺪه ﺑﺮداري ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺗﻤﺎﻣﻲ در ﺑﺮرﺳﻲ اﻳﻦ در. ﺑﻮد 0/37 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺑﺎ 0/04-0/58 ﻴﻦﺑ ﮔﺎﻧﻪ ﻫﻔﺖ ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي
 ﻛﺎﻫﺶ. ﺑﻮد ﺗﺮ ﭘﺎﻳﻴﻦ اﻧﺘﻈﺎر ﻗﺎﺑﻞ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﻪ ﻧﺴﺒﺖ ﺷﺪه ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻫﺎ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﺗﻤﺎﻣﻲ در
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٦٦
 در ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﭘﺬﻳﺮي ﺗﻐﻴﻴﺮ در ﻛﺎﻫﺶ دﻫﻨﺪه ﻧﺸﺎن اﻧﺘﻈﺎر ﻗﺎﺑﻞ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﻪ ﻧﺴﺒﺖ ﺷﺪه ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ
 ﺗﺨﺮﻳﺐ, ﻣﺤﻴﻄﻲ زﻳﺴﺖ ﻫﺎي اﺳﺘﺮس, روﻳﻪ ﺑﻲ ﺻﻴﺪ اﺛﺮ ﺑﺮ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻨﮕﻨﺎﻫﺎي آن اﺻﻠﻲ ﻋﻠﻞ از. اﺳﺖ ﻫﺎ ﻧﻤﻮﻧﻪ
 زﻣﺎن ﮔﺬﺷﺖ ﺑﺎ ﺑﺎﺷﺪﻛﻪ ﻣﻲ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي ﻫﺎي وآﻣﻴﺰش ﻃﺒﻴﻌﻲ ﻣﺤﻴﻂ در ﻣﺜﻞ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻛﺎﻫﺶ, ﻃﺒﻴﻌﻲ ﻫﺎي زﻳﺴﺘﮕﺎه
 -ﻫﺎردي  ﻋﻼوه ﺑﺮ اﻳﻦ در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻌﺎدل .دﺷﻮ ﻣﻲ ذﺧﺎﻳﺮ در ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻛﺎﻫﺶ و آﻟﻞ ﻛﺎﻫﺶ ﻣﻮﺟﺐ
اﻧﺤﺮاف از  8LalfPو  7LalfP،  6LalfPواﻳﻨﺒﺮگ در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ، اﻛﺜﺮ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ درﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي 
 ﺗﻌﺎدل از اﻧﺤﺮاف ﻋﻠﺖ 6002 ﺳﺎل در ﻫﻤﻜﺎران و initnecuLﻧﺪ. را ﻧﺸﺎن داد (<P0/50واﻳﻨﺒﺮگ ) –ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي
 ﻣﻮﺟﺐ و ﺗﻜﺜﻴﺮﺷﺪه ﺗﻮﻟﻴﺪات در ﻧﺎرﺳﺎﻳﻲ ﻣﻮﺟﺐ ﻛﻪ ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ در ﻣﺤﻠﻲ ﻫﺎي ﺟﻬﺶ ﺟﻮدو را واﻳﻨﺒﺮگ -ﻫﺎردي
 در ﻫﻤﻜﺎران و ociR اﻳﻦ ﺑﺮ ﻋﻼوه. ﻛﺮدﻧﺪ اﻋﻼم ﺷﻮد ﻣﻲ ﻫﻮﻣﻮزاﻳﮕﻮﺗﻬﺎ ﻫﻤﺎﻧﻨﺪ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺗﻬﺎ ﻧﺎدرﺳﺖ ﺑﻨﺪي ﻃﺒﻘﻪ
 اﻋﻼم وﻧﺪيﺧﻮﻳﺸﺎ ﻏﻴﺮ آﻣﻴﺰش ﻳﺎ آوري زاد ﺑﺮون ﻋﻠﺖ ﺑﻪ را واﻳﻨﺒﺮگ -ﻫﺎردي  ﺗﻌﺎدل از اﻧﺤﺮاف 7991 ﺳﺎل
ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.  TSFاز دﻳﮕﺮ ﺷﺎﺧﺺ ﻫﺎﺋﻲ ﻛﻪ در ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﻣﻲ ﮔﻴﺮد، ﺷﺎﺧﺺ  .ﻧﻤﻮدﻧﺪ
 TSFﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﻣﺎزﻧﺪران وﺣﺪاﻗﻞ ﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/33ﺣﺪاﻛﺜﺮ آن ) ﻛﻪ دادهﻧﺸﺎن  TSFﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از 
ﻟﻴﺰ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﮔﻠﺴﺘﺎن اﺳﺖ. ﺑﺮ اﺳﺎس آﻧﺎﻫﺎي  ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﻴﻦ 0/410)
 . (<P0/50)ﻣﺎزﻧﺪران و ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ ﻣﺎزﻧﺪران ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻮد 
 AND ﺗﻮاﻟﻲ ﺗﻌﻴﻴﻦ را ﺑﺎ روش  )snecsevalP acreP( ﻃﺮﺧﺎن ﺣﺎﺟﻲ ﺳﻮف ﻣﺎﻫﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻨﻮع و ﻫﻤﻜﺎران adevlupeS 
ﺑﺮ  ﻛﻪ ﻧﻤﻮدﻧﺪ را ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ 12 ﺎآﻧﻬ. ﻗﺮاردادﻧﺪ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻮرد ﭘﻲ ﺳﻲ ﺳﻲ ﻣﻲ ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري در درﻳﺎﭼﻪ 
 ﺑﻴﻦ اﺧﺘﻼف ﺑﺮرﺳﻲ اﻳﻦ در .ﺷﺪ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻫﺎ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ داري ﺑﻴﻦ ﻣﻌﻨﻲ اﺧﺘﻼف ﺷﺪه، اﻧﺠﺎم اﺳﺎس آﻧﺎﻟﻴﺰﻫﺎي
  .ﺑﻮد 0/700 ﻫﺎ ﻫﺎﭘﻠﻮﻳﺖ
 رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي از ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده را ﻣﺎﻫﻲ اﻳﻦ ژﻧﺘﻴﻜﻲ  ﺗﻨﻮع( 7002) و ﻫﻤﻜﺎران nworB دﻳﮕﺮي در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ
 ﻛﻪ ﺷﺪ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ آﻟﻞ 322 ﺑﺮرﺳﻲ اﻳﻦ در .ﻗﺮاردادﻧﺪ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻮرد(  وﻣﻴﺸﻴﮕﺎن ﺷﻤﺎﻟﻲ ﻛﺎروﻟﻴﻨﺎي) آﻣﺮﻳﻜﺎ ﻤﺎلدرﺷ
 ﺑﻮده 0/88 ﺗﺎ 0/40ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﺮرﺳﻲ دراﻳﻦ. ﺑﻮد% 5 ﺣﺪود آﻟﻞ ﻫﺎ از% 73 ﻓﺮاواﻧﻲ ﻣﻴﺰان
 .ﺑﻮد ﻣﺘﻐﻴﻴﺮ 0/544 ﺗﺎ 0/250 ﺑﻴﻦ ﻪﻣﻄﺎﻟﻌ اﻳﻦ در  TSF ﻣﻴﺰان .دارﺑﻮد ﻣﻌﻨﻲ ﺑﺎﻻﻳﻲ درﺣﺪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ واﺧﺘﻼف
ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ ﻣﺪاوﻣﺎ در ﺣﺎل ﺗﻐﻴﻴﺮ و ﺗﺤﻮل ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ اﻳﻦ ﺗﻐﻴﻴﺮ ﺑﺴﺘﮕﻲ ﺑﻪ ﻣﻴﺰان ﺗﻮﻟﻴﺪ 
ﻣﺜﻞ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ دارد. ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺮﻛﺰ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻛﻪ از ﻟﺤﺎظ اﻧﺪازه ﻛﻮﭼﻜﺘﺮ از ﺟﻤﻌﻴﺖ رودﺧﺎﻧﻪ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ،  
ﺘﻴﻜﻲ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﻛﺎﻫﺶ اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ از ﻃﺮﻳﻖ ﺑﺰرﮔﺘﺮﻳﻦ ﻋﺎﻣﻞ ﺗﻐﻴﻴﺮ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧ
آﻣﻴﺰش ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي و راﻧﺶ ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺮاﻛﺰ ﺑﺎزﺳﺎزي ذﺧﺎﻳﺮ اﻣﺮي ﻣﺘﺪاول ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﻪ ﻧﻈﺮ 
ﻣﻲ رﺳﺪ ﻓﻘﺪان ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻋﺎﻣﻞ ﻛﺎﻫﺶ ﭘﺘﺎﻧﺴﻴﻞ ژﻧﺘﻴﻜﻲ در اﺻﻼح ذﺧﺎﻳﺮ و ﺳﺎزﮔﺎري ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ ﺑﻪ ﺗﻐﻴﻴﺮات 
ﻣﺤﻴﻄﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ ﭘﺎﻳﺶ و ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻫﺮﮔﻮﻧﻪ ﺗﻐﻴﻴﺮ در ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺮاﻛﺰ ﺗﻜﺜﻴﺮ و ﺑﺎزﺳﺎزي ذﺧﺎﻳﺮ و 
. زﻣﺎﻧﻴﻜﻪ )5002 ,malsI & malA(ﻧﻴﺰ ﺟﻤﻌﻴﺖ رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺤﻞ ﻣﻬﺎﺟﺮت و ﺗﺨﻤﺮﻳﺰي ﺿﺮوري ﺑﻪ ﻧﻈﺮ ﻣﻲ رﺳﺪ 
ﻮد ﺗﻮاﻧﺎﻳﻲ ارزﻳﺎﺑﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ و دﺳﺘﺮﺳﻲ ﻳﻚ ﮔﻮﻧﻪ ﺧﺎص از ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻗﺮار اﺳﺖ ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻳﻚ ﻣﻨﺒﻊ ﺣﻴﺎﺗﻲ ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﺷ
 ٧٦… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 
ﺑﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ آﻧﻬﺎ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺑﻌﻨﻮان ﻳﻚ اﺑﺰار ﻗﺪرﺗﻤﻨﺪ در ﺣﻔﻆ ﺗﻮﻟﻴﺪات ﺷﻴﻼﺗﻲ آﻧﻬﺎ ﺑﻜﺎر ﮔﺮﻓﺘﻪ 
(. ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ اﻃﻼع و آﮔﺎﻫﻲ از ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮف در ﺳﻮاﺣﻞ ﺟﻨﻮﺑﻲ 0991,.la te beeSﺷﻮد )
 اﻗﺪام ﻋﻤﻠﻲ در راﺳﺘﺎي ازدﻳﺎد ذﺧﺎﻳﺮ آن ﺿﺮوري ﺑﻪ ﻧﻈﺮ ﻣﻲ رﺳﺪ.درﻳﺎي ﺧﺰر ﻗﺒﻞ از ﻫﺮ ﮔﻮﻧﻪ 
  
  
   
  
 
 
 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٨٦
 ﻣﻨﺎﺑﻊ
 . ﻣﺎﻫﻲ ﺷﻨﺎﺳﻲ و ﺷﻴﻼت. اﻧﺘﺸﺎرت داﻧﺸﮕﺎه ﺗﻬﺮان، ﺟﻠﺪ اول.6531ﺑﺮﻳﻤﺎﻧﻲ، ا.،  •
 sulituR. ﺑﺮرﺳﻲ اﻣﻜﺎن ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ )8831، .ﭼﻜﻤﻪ دوز ، ف •
. etilletasorciM( و gnicneuqeS AND) ANDﻬﺎره و ﭘﺎﻳﻴﺰه ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ( ﻧﮋاد ﺑmutuk iisirf
 .ﭘﺎﻳﺎن ﻧﺎﻣﻪ ﻛﺎرﺷﻨﺎﺳﻲ ارﺷﺪ، داﻧﺸﮕﺎه آزاد اﺳﻼﻣﻲ واﺣﺪ ﻻﻫﻴﺠﺎن
. ﺑﺮرﺳﻲ وﺟﻮد ﺗﻨﻮع ﻣﻮرﻓﻮﻣﺘﺮﻳﻚ ،ﻣﺮﻳﺴﺘﻴﻚ وژﻧﺘﻴﻚ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ درون ﮔﻮﻧﻪ اي ﻣﺎﻫﻲ 3831ﺧﺎرا، ح.، •
در ﺗﺎﻻب اﻧﺰﻟﻲ،ﺳﻮاﺣﻞ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر،درﻳﺎﭼﻪ ﺳﺪ ارس وﺟﻤﻬﻮري  ()silatneiro amarb simarbAﺳﻴﻢ
 اذرﺑﺎﻳﺠﺎن. ﭘﺎﻳﺎن ﻧﺎﻣﻪ دﻛﺘﺮي ﺷﻴﻼت،  داﻧﺸﮕﺎه آزاد اﺳﻼﻣﻲ واﺣﺪﻋﻠﻮم وﺗﺤﻘﻴﻘﺎت ﺗﻬﺮان. 
. ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ 9831 .ﻛﺸﻴﺮيح.ﺷﻌﺒﺎﻧﭙﻮر،  و ب. ﺷﻌﺒﺎﻧﻲ، ع. رﺿﺎﻳﻲ، م.؛  •
ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره. ﻣﺠﻠﻪ ﻋﻠﻤﻲ ﺷﻴﻼت اﻳﺮان،  ( درmutuk iisirf sulituR)
  .151-551 (،  ص3)02
ﻣﻌﺮﻓﻲ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ  .5831. اﺑﺮاﻫﻴﻢ زاده ﻣﻮﺳﻮيو ح.  ﻋﻘﻴﻠﻲر.  ﻻﻟﻮﺋﻲ،ف.  س.، رﺿﻮاﻧﻲ ﮔﻴﻞ ﻛﻼﺋﻲ، •
ﻣﺠﻠﻪ ﻋﻠﻤﻲ ﺷﻴﻼت  .PLFR-RCPﺑﺮاي ﺷﻨﺎﺳﺎﺋﻲ وﺟﺪاﺳﺎزي ﭘﻨﺞ ﮔﻮﻧﻪ از ﻛﭙﻮر ﻣﺎﻫﻴﺎن درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﻪ روش 
 .94-85ص (، 4)51، اﻳﺮان
(. ﭘﺎﻳﺎن ﻧﺎﻣﻪ suipsac atturt omlaS. ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر )5831رﻓﻴﻌﻲ، اﻟﻒ.،  •
  ﻛﺎرﺷﻨﺎﺳﻲ ارﺷﺪ ﺑﻴﻮﻟﻮژي درﻳﺎ، داﻧﺸﻜﺪه ﻋﻠﻮم ﭘﺎﻳﻪ داﻧﺸﮕﺎه ﮔﻴﻼن.
ﺮان و روﺳﻴﻪ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش . ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ ﺳﻮاﺣﻞ اﻳ7831رﻳﺤﺎﻧﻲ ، س.،  •
  .ﺗﻬﺮان ﻣﻴﻜﺮوﺳﺎﺗﻼﻳﺖ، ﭘﺎﻳﺎن ﻧﺎﻣﻪ ﻛﺎرﺷﻨﺎﺳﻲ ارﺷﺪ ﺑﻴﻮﻟﻮژي درﻳﺎ ، داﻧﺸﮕﺎه آزاد اﺳﻼﻣﻲ واﺣﺪ ﻋﻠﻮم ﺗﺤﻘﻴﻘﺎت
رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﻴﻼن و ﻣﺎزﻧﺪران ﺑﻪ روش . ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ ﺑﻬﺎره و ﭘﺎﺋﻴﺰه 8831ﺷﺠﺎﻋﻲ، ل.،  •
 .ﺗﻬﺮان ﺑﻴﻮﻟﻮژي درﻳﺎ ، داﻧﺸﮕﺎه آزاد اﺳﻼﻣﻲ واﺣﺪ ﻋﻠﻮم ﺗﺤﻘﻴﻘﺎت دﻛﺘﺮاﭘﺎﻳﺎن ﻧﺎﻣﻪ  ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ. 
. اﻃﻠﺲ ﻣﺎﻫﻴﺎن 8731. ﻧﻈﺎﻣﻲ ﺑﻠﻮﭼﻲش.ع. ﺳﺮﭘﻨﺎه، و ع.ن.  ﻃﺎﻟﺒﻲ ﺣﻘﻴﻘﻲ،  د.وﻟﻲ ﭘﻮر،  ع. ر. ﻋﺒﺎﺳﻲ، ك.، •
  . ﻣﺮﻛﺰ ﺗﺤﻘﻴﻘﺎت ﺷﻴﻼت ﮔﻴﻼنﺑﻨﺪر اﻧﺰﻟﻲ: اﻳﺮان، آﺑﻬﺎي داﺧﻠﻲ ﮔﻴﻼن. 
. 9831ف. ﻻﻟﻮﺋﻲ،  م.ج. ﺗﻘﻮي،  م. ﺣﺴﻦ زاده ﺻﺎﺑﺮ، و م. ﻧﻴﺮاﻧﻲ. ﻋﺒﺪاﻟﺤﻲ، ح. ع.، س. رﺿﻮاﻧﻲ ﮔﻴﻞ ﻛﻼﺋﻲ،  •
( ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش mutuk iisirf sulituRﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ )
 ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ. ﺗﻬﺮان: ﻣﺆﺳﺴﻪ ﺗﺤﻘﻴﻘﺎت ﺷﻴﻼت اﻳﺮان.
، 4ﻮه اي در ﺟﻬﺎن. ﻣﺎﻫﻨﺎﻣﻪ آﺑﺰﻳﺎن، . ﻣﺎﻫﻲ آزاد درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺰرﮔﺘﺮﻳﻦ ﻧﻮع ﻗﺰل آﻻي ﻗﻬ4631ﻋﻤﺎدي، ح.،  •
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•  ،.م ،ﻲﻧﺎﺧ ﺐﻳﺮﻗ1388) نﺎﺧﺮﻃ ﻲﺟﺎﺣ فﻮﺳ ﻲﻧژﻮﻠﻴﻓ و ﺖﻴﻌﻤﺟ ﻚﻴﺘﻧژ رﺎﺘﺧﺎﺳ ﻲﺳرﺮﺑ .Perca  fluviatilis رد (
) ﺪﻴﻔﺳ فﻮﺳ و نﺎﺠﻴﻫﻻ ﻪﻳﻼﻛ ﺮﻴﻣا و ﻲﻟﺰﻧا يﺎﻫ بﻻﺎﺗSander lucioperca بﻮﻨﺟ ﻪﺿﻮﺣ و سرا ﺪﺳ رد (
ﻴﺷ يﺮﺘﻛد ﻪﻟﺎﺳر .رﺰﺧ يﺎﻳرد ﻲﺑﺮﻏ .ناﺮﻬﺗ تﺎﻘﻴﻘﺤﺗ و مﻮﻠﻋ ﺪﺣاو ﻲﻣﻼﺳا دازآ هﺎﮕﺸﻧاد ،تﻼ 
•  و .م ،رﻮﭘ ﻢﻳﺮﻛ .نرﻮﭘ ﻦﻴﺴﺣ .1367 .نارﺪﻧزﺎﻣ يﺎﻳرد دازآ ﻲﻫﺎﻣ . :ناﺮﻬﺗناﺮﻳا تﻼﻴﺷ تﺎﻘﻴﻘﺤﺗ ﻪﺴﺳﺆﻣ .  
•  ،.ف .ﻲﺋﻮﻟﻻ .سﻲﻧاﻮﺿر  .م وﻲﻤﻇﺎﻛرﻮﭘ .1382 ﻲﻫﺎﻣ ﺖﻴﻌﻤﺟ ﻲﻟﻮﻜﻟﻮﻣ ﻲﺳرﺮﺑ  .Barbus capito  يﺎﻬﺑآ رد
يﺎﻳرد ﻲﺑﻮﻨﺟ ﻪﺿﻮﺣ  شور ﻪﺑ رﺰﺧPCR-RFLP .ناﺮﻳا تﻼﻴﺷ ﻲﻤﻠﻋ ﻪﻠﺠﻣ .12)1 ،(ص130-117. 
•  ،ف .ﻲﺋﻮﻟﻻ .س،ﻲﺋﻼﻜﻠﻴﮔ ﻲﻧاﻮﺿر  .م،ﻲﻧاﺮﻴﻧ  .ج ويﻮﻘﺗ .1385.  يﺎﻜﻠﻴﻛ ﻲﻫﺎﻣ ﺖﻴﻌﻤﺟ ﻲﻟﻮﻜﻟﻮﻣ ﻲﺳرﺮﺑ
 شور ﻪﺑ رﺰﺧ يﺎﻳرد ﻲﺑﻮﻨﺟ ﻪﺿﻮﺣ رد ﻲﻟﻮﻤﻌﻣPCR-RFLP  .ناﺮﻳا تﻼﻴﺷ ﻲﻤﻠﻋ ﻪﻠﺠﻣ .15)2 ،( ص128-
119.  
•  ،.ف ،ﻲﺋﻮﻟﻻس . ،ﻲﺋﻼﻛ ﻞﻴﮔ ﻲﻧاﻮﺿر .ر  ،ﻲﻤﻃﺎﻓ.ج و يﻮﻘﺗ .1387 رﻮﭙﻛ ﻲﻫﺎﻣ ﺖﻴﻌﻤﺟ ﻚﻴﺘﻧژ ﻲﺳرﺮﺑ .
) ﻲﻟﻮﻤﻌﻣCyprinus carpio زا هدﺎﻔﺘﺳا ﺎﺑ رﺰﺧ يﺎﻳرد ﻲﺑﻮﻨﺟ ﻪﺿﻮﺣ (mtDNA )PCR- RFLP ﻲﻤﻠﻋ ﻪﻠﺠﻣ .(
 ،ناﺮﻳا تﻼﻴﺷ17)2ص ،(101-89 .  
•  ،.س ،يﺮﻜﺸﻟ رﺎﺠﻧ1392) دازآ ﻲﻫﺎﻣ ﺖﻴﻌﻤﺟ ﻲﻜﻴﺘﻧژ عﻮﻨﺗ ﻪﻌﻟﺎﻄﻣ .Salmo trutta caspius Kessler, 1877 رد (
 مﻮﻠﻋ ﺪﺣاو ،ﻲﻣﻼﺳا دازآ هﺪﻜﺸﻧاد ،تﻼﻴﺷ ياﺮﺘﻛد ﻪﻣﺎﻧ نﺎﻳﺎﭘ .ناﺮﻳا رﺰﺧ يﺎﻳرد ﻲﺑﻮﻨﺟ ﻪﺿﻮﺣ ﻪﻧﺎﺧدور ﺞﻨﭘ
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Abstract: 
In this study genetic characterization of Barbus brachycephalus caspius, Lucioperca lucioperca , Rutilus rutilus 
caspius , Rutilus frisi kutum and Salmo trutta caspius were examined by 611 samples from regions in East 
(Guilan province),  Middle  (Mazandaran province)  and west (Golestan province) of southen part of the Caspian 
Sea. DNA was extracted from fin tissue by phenol - chlorophorm method and then PCR was performed using 
special primers. Statistical analysis of data was performed by Gene Alex, MEGA and Arlequin softwares.   
- Rutilus frisi kutum: The results showed that nine of ten primers were polymorphic loci. The mean of effective 
and observed  alleles were 7.26±0.49 and 4.37± 0.35 respectively. Also, the mean of  expected and observed  
heterozygosity were 0.55±0.03 and 0.69±0.02 respectively. Of the analysed loci, all of the samples (except 
Tajan and samples in LOC4 and Gilan samples in MFW2) possible tests were found to deviate significantly from 
the Hardy–Weinberg equilibrium(P<0.05). The genetic diversity was significantly different between samples of 
Golestan and Gilan, Golestan and sefidrood, Golestan and Tajan, Mazandaran and sefidrood and Gilan and Tajan 
(p<0.05). 
- Rutilus rutilus caspius: Sevan variable microsatellite loci were used to investigate genetic diversity and 
population structure of R. rutilus caspius. The mean of effective and observed  alleles were 5.75±0.30 and 4.76± 
0.25 respectively. Also, the mean of  expected and observed  heterozygosity were 0.58±0.18 and 0.73±0.01 
respectively. All of the samples (except golestan samples in LOC3) possible tests were found to deviate 
significantly from the Hardy–Weinberg equilibrium(P<0.05). Of the analysed loci, the genetic divergence was 
significantly different between samples of Golestan and Gilan, Gilan and Mazandaran and Gilan with Gorgan 
bay (p<0.05). 
- Salmo trutta caspius: Genetic characterization of S. trutta caspius was comparatively analyzed with 
mitochondrial DNA sequencing that 45 haplotypes was observed. The average of  expected and observed  
heterozygosity were 0.61±0.35 and 0.33±0.12 respectively. The maximum of haplotype diversity (0.089±0.04) 
was in sardabrood river and the minimum was in Astara river (0.81±0.02). Also, the maximum of nucleotid 
diversity was 0.13±0.07 in Sardabrood and Chalos rivers and the minimum was 0.11±0.06 in Tonekabon river. 
In addition, the maximum and minimum of FST was 0.08 and 0.01 respectively. Of the analysed loci, the genetic 
divergence was significantly different between samples of Astara and Chalos, Astara and Tonekabon,  Chalos 
and Karganrood and Tonekabon with Kaganrood (p<0.05). 
- Barbus brachycephalus caspius: The size of amplified fragment was 800 bp in all of the samples. There were 
24 variable loci and 12 haplotype that the maximum of haplotype was in Gilan area (8 haplotype). The average 
of  expected and observed  heterozygosity were 0.003±0.35 and 0.42±0.12 respectively. The results showed that 
the haplotype diversity was significantly different between  samples of Sefidrood whit other samples (p<0.05). 
In addition The maximum of nocleotid diversity was 0.005±0.003 in Sefidrood and minimum was 0.001±  0.001 
in Tajan river. Of the analysed loci, the genetic divergence was significantly different between samples of Gilan 
and Tajan, Mazandaran and Sefidrood (p<0.05). 
- Lucioperca lucioperca: The genetic diversity of L. lucioperca was analyzed by using microsatellite markers. 
Seven primer sequences available for were tested to amplify microsatellite loci that all of loci were polymorphic. 
The mean of effective and observed  alleles were 6.14±0.45 and 3.88±0.34 respectively. Also, the mean of 
expected and observed  heterozygosity were 0.662±0.03 and 0.70±0.02 respectively. The most of samples in 
PflaL6 , PflaL7and PflaL8 loci possible tests were found to deviate significantly from the Hardy–Weinberg 
equilibrium (P<0.05). The maximum of FST was 0.30 between Gilan and Mazandaran samples that there were 
minimum gene flow (8.18). The genetic divergence was significantly different between samples of Gilan and 
Mazandaran and Golestan whit mazandaran (p<0.05). 
 
Keywords: Genetic variation, Barbus brachycephalus caspius, Lucioperca lucioperca , Rutilus rutilus caspius , 
Rutilus frisi kutum and Salmo trutta caspius, Caspian Sea  
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